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Kromozomal inversiyonlar birgok canli grubunda tanimlanmistir ve canlilarin adaptif
cevaplarma etkisi oldugu bilinmektedir. Inversiyon frekanslarinin populasyonlarda
zamansal ve mekansal varyasyon gostermektedir. Iklimsel ve cografi degiskenlerle
iliskilendirilebilen inversiyon polimorfizmleri bu sayede iklim degisiminin genetik
etkilerinin takip edilebilecegi belirtecler olarak onerilmektedir. iklim degisikliginin en
onemli etkilerinden birinin sicaklik oldugu bilinmektedir. Kuraklik ve tuzluluk gibi
cevresel degiskenler de iklim degisikliginin neden oldugu 6nemli degiskenlerdendir.
Hizli ve giiglii bir sekilde degisen bu cevresel streslerle canlilarin basa c¢ikmasi
zorlagacaktir. Bu nedenle kuraklik ve tuzluluk streslerinin siddetli oldugu cevrelerde
yasayan populasyonlarda bu streslere karsi lokal adaptasyonun varligi, bu streslerle
karsilasmamis veya daha diisiik siddette karsilasmig populasyonlarda adaptif siireglerin

meydana gelebilecegini gosteren giiclii bir kanit olarak kabul edilebilir.



Bu hipotezi test etmek i¢in kurak, yari-kurak ve nemli bolgelerden toplanmis bes
dogal Drosophila melanogaster populasyonunda ¢evresel degiskenlerle yakindan iligkili
olan In(2L)t, In(3R)K ve In(3R)Payne inversiyonlarinin frekansi1 hesaplanmis ve bu
populasyonlarin soy hatlarmin susuzluk toleransi ile farkli tuz konsantrasyonlarinda ergin
oncesi gelisim siireleri ve yasayabilirlikleri 6l¢tilmiistiir. Elde edilen verilerle iklimsel ve
cografi degiskenlerle genotip ve fenotipik karakterlerin iliskisi analiz edilmistir. Bdylece,
inversiyonlar ile kuraklik ve tuzluluk stresleri arasindaki iliskinin arastirilmasi

hedeflenmistir.

Sonuglar In(2L)t inversiyonu ile susuzluk tolerans: arasinda anlamli bir iliski ortaya
koymustur. Inversiyonu tastyan soy hatlar1 susuzluk stresi ile daha iyi basa ¢iknuslardr.
Ayrica susuzluk toleransi ve sicaklik degiskeni arasinda pozitif, nem ve boylam arasinda
negatif bir iliski bulunmustur. In(2L)t inversiyonu da susuzluk toleransi siiresi iliskisini
aciklayacak  sekilde, ortalama aylk sicaklik arttikga frekansinin  arttigi
bulunmustur. In(3R)P inversiyonu gii¢lii bir rakimsal klin gdstermis, rakim arttik¢a
inversiyon frekansi azalmistir. Arastirilan inversiyonlarla tuz toleransi arasinda bir iligki

bulunamamustir.

Anahtar Kelimeler: Drosophila melanogaster, kromozomal inversiyonlar, iklim

degisimi, susuzluk toleransi, tuz toleransi, gelisim siiresi, yasayabilirlik
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Chromosomal inversions have been described in many organisms and are known to affect
the adaptive responses of organisms. Inversion frequencies show spatial and temporal
variations in populations. Inversion polymorphisms, which can be associated with
climatic and geographical variables, are suggested as markers through which the genetic
effects of climate change can be followed. It is known that one of the most important
effects of climate change is temperature. Environmental variables such as drought and
salinity are also important variables caused by climate change. It will be difficult for
organisms to cope with these rapid and strong environmental changes. Therefore, the
existence of local adaptation in populations living in environments were aridity and
salinity stresses are severe can be considered as strong evidence that adaptive processes

may occur in populations that have lesser or not encountered these stresses.



To test this hypothesis, the frequency of In(2L)t, In(3R)K and In(3R)Payne inversions,
which are closely related to environmental variables, was calculated in five natural
populations of Drosophila melanogaster collected from arid, semi-arid and humid
regions. Additionally, the desiccation tolerance and the development time and survival at
different salt concentrations were measured of these populations. The relationship
between climatic and geographical variables and genotype and phenotypic characters was
analyzed. Thus, it was aimed to investigate the relationship between inversions and

aridity, and also salinity stress.

The results revealed a significant relationship between In(2L)t and desiccation tolerance.
Lines carrying the inversion coped better with desiccation stress. In addition, desiccation
tolerance shows a positive relationship with temperature and a negative relationship with
humidity and longitude. The positive relationship between desiccation tolerance, In(2L)t
and temperature is in concordance with the positive relationship between In(2L)t
frequency and average monthly temperature. In(3R)P inversion showed a strong
altitudinal cline, were the inversion frequency decreasing as the altitude increased. No

relationship was found between the inversions and salt tolerance.

Keywords: Drosophila melanogaster, chromosomal inversions, climate change,

desiccation tolerance, salt tolerance, development time, survival.



TESEKKUR

Sadece beni slrekli merak etmeye ve soru sormaya yonlendiren akademik etkisiyle
degil; her zaman aileden hissettirdigi, her tiirlii derdimde veya sorunumda yanimda
oldugu, her zaman iyi ve dogru bir kadin olmamda yaptig1 her seyde rol modelim
oldugu i¢in ¢ok degerli danisman hocam Banu Sebnem ONDER e ¢ok tesekkiir ederim.
Benim i¢in her zaman en iyisini istedigine yiirekten inaniyorum ve bunun igin elinizden
gelen her seyi yaptigimiz i¢in ¢ok tesekkiir ederim.

Caligmalarim boyunca bana her zaman yardimci olan, hep anlayan ve biitiin nazimi
ceken, bana her zaman farkli bakis acis1 sunan ve tezim sirasinda yasanan biitiin
aksiliklere ragmen desteklerini hi¢ esirgemeyen c¢alisma arkadaslarim Senel Selin
SENKAL’a, Dogus CAN’a, Ece Nur OZALP’e ¢ok tesekkiir ederim. Bu alanda ve
hayatta tecriibe edindikleri her seyi benimle paylasan, birgok ¢alismada beraber yer
aldigimiz i¢in ¢ok mutlu oldugum, ¢ok sey 6grendigim ve bu tezi daha kolay bir sekilde
yazmamda yardimci1 olan Seda COSKUN’a, Ekin DEMIR’e ve Cansu Fidan AKSOY’a
cok tesekkiir ederim.

Yeri geldiginde deneylerimde yardimci olan, yeri geldiginde biitiin huysuzlugumu
ceken, yeri geldiginde biitiin isyan bayraklarmi ¢ektigimde bana gii¢ ve kuvvet veren,
yeri geldiginde bekledigim deney sonuglarini aldigimda benimle heyecanlanan, yeri
geldiginde bana dost, arkadas olan, elinden gelen biitiin destegi bana gosteren degerlim
Teksen TUGEN e ¢ok tesekkiir ederim.

Biitiin tez asamalarimda benimle iiziiliip sevinen, ihmal ettigim i¢in bana kizan ama her
zaman biiyiik destek gordiigiim Elif Nur ve Ugur TULU’ye, Damla Sena ERCAZIP’e,
May BABIKER e ve Bekir SIMSEK e ¢ok tesekkiir ederim.

Bugiin bu tesekkiirii yaziyor olmamin en blylk mimari olan, bana her zaman inanan,
tum kalbiyle bana giivenen, her zaman gucli bir kadin nasil olur bana 6greten, beni ben
yapan, her diistiigiimde ellerimden tutarak, kanatlar1 altinda beni sarip sarmalayan ve
ayaga kaldiran, her seyimde oldugu gibi bu tezi yazarken de ¢ok zorlandigim anlarda
bana her zaman destek olan en kiymetlim, CANIM ANNEME sonsuz tesekkiir ederim.

Benim kii¢iik kardesim olmasina ragmen ¢ogunlukla bana ablalik yapan, benim her
zaman sonsuz destek¢im olan, koyverdigim zamanlarda en biiyiik giicii aldigim ve
toparlandigim canim kardesim, minik prensesim IDIL’IME ¢ok tesekkiir ederim.

Sultanim, melek ANNEANNEME biitiin emekleri i¢in ¢ok tesekkiir ederim. Her zaman
bizimlesin.

Bu ¢alismay1, 1202923 no’lu proje ile destekleyen TUBITAK Temel Bilimler Arastirma
Grubu’na tesekkiir ederim.



ICINDEKILER

(@ )74 = OO RURRRRPRRN I
A B ST R A T ettt e e b bt e et a e e e a e ii
TESEKKUR ......ocooiiiiieeceeeeeeee ettt n et sttt ettt nen sttt v
SEKILLER ........oooiiiiiiieeeeeee ettt ettt ettt n ettt viii
(01 172 20 5€] ) 51 ) 2 NPT X
SIMGELER VE KISALTMALAR ...........c.ccocsiiiiiieeeeeeeset e en s Xi
T €1 1 21 1RO 1
2. GENEL BILGI ...c..ooooiiiiiiiii e 5
2.1. Kromozomal INVersiyonlar.............c.cceeeiivereeivererisissereressiesee e 5
2.2. Kromozomal Inversiyonlarin Adaptif Onemi ve Iklim Degisimiyle iliskisi......... 7
2.3. Iklim Degisimi ve Abiyotik BtKIleri .........ccccevrviveiriiririiiiiereeeseeeeeee e 13
2.4. Iklim Degisimi ve Canlilar Uzerindeki BtKisi ........c.cccoevvvviveeiriieieireceennnes 14
2.5. Canlilarda Stres TOIETANST ....uvuviiiiieeiiiiiiiiiii e 16
2.5.1. SUSUZIUK TOIranSI......ueiieiiiiiiiiiiiiicce e 18
2.5.2. TUZ TOIEIANST...cciiiiie et 21

3. MATERYAL VE METOT ..ttt 23
3.1. Kullanilan Populasyonlar ... 23
3.1.1 Soy Hatlarmin Kiltiiriniin Yapilmast ..........cceeeviiiiiiiiiiiiieiniiiiiiiiieee e 25

3.2. Molekiiler CalisSmalar.............coovvvviiiiiiiiiiiiiiiiiiiiieeeeeeeeeeeeee e 25
3.2.1. DNA ZOIASYONU ...ttt e e e e enaeeeanes 25
3.2.2. Kromozomal Inversiyonlarm Amplifikasyonu ...........ccccoevevevevvsevvsrervenenan. 25
3.2.2.1. In(2L)t inversiyonunun AmplifikasyonU........c..cccveeevrvevvsernsreensieensnennn, 26
3.2.2.2. In(8R)K Inversiyonunun Amplifikasyonu ...........c..cceveevvrevvsernsrrensnnnnn, 26
3.2.2.3. In(3R)Payne inversiyonunun amplifikasyonu ...........ccccceevviiiieeiiinnnenns 27

3.3. Susuzluk Toleranslarinin OICHIMEST ........cvevvevieieieeie e 27

3.4. Soy Hatlarmin Farkli Tuz Konsantrasyonlarinda Gelisim Siiresinin Incelenmesi

............................................................................................................................... 29
3.5. IstatiStiksel ANALZIET ..........cocviveriririeiiiiieie et 31
3.5.1. Inversiyon Frekanslarmin Analizi ............ccccovoeeveerereeeereeceeeeereeeeseieveans 31
3.5.4.  Soy Hatlarinin Susuzluk Toleransinin Analizi .............cccoveeiiiiiniennnnnnn. 31
3.5.5.  Farkh Tuz Konsantrasyonlarinda Gelisim Siiresinin Analizi.................. 32
3.5.6.  Farkl Tuz Konsantrasyonlarinda Yasayabilirlik Analizi........................ 34

3.5.5. Fenotipik verilerin, inversiyonlarin ve iklimsel/cografi verilerle iligkilerinin
DIrbIrleriyle @aNaliZi ...........coveiiiii e 34

Vi



4. BULGULAR ... 37

4.1. Molekiiler CaltSmalar............cooiiiuiiiiiiiiie e 37
4.1.1. IN(2L)E INVEISIYONU...cvevrreveeeerireteeeeeeteteeeeeetetees e etees et s e tere st en e 37
4.1.2. IN(BR)K INVEISIYONU .......vvvivetcecececccce ettt 38
4.1.3. IN(BR)P INVEISIYONU ...ttt 39

4.2. Soy hatlarmin Susuzluk Toleransinin OlgGIMESi...........ccoevveriririrriririrereieeceeeene, 40
4.3. Farkh Tuz Konsantrasyonlarinda Gelisim Siirelerinin Olgiilmesi ................... 42

4.4, YasayabilirliK........coooiiiiiii 47

4.4. Fenotipik Verilerin, Inversiyonlarin ve Iklimsel/Cografi Degiskenlerin

Birbirleriyle Iliskilerinin ANalizi...........ooooiiiiiiiiiii e 50

5. TARTISMA ...t 59
KAYNAKLAR Lttt e 67
ERLER . 85

Cizelge Ek1. Soy hatlarina ait esey ayr1 ortalama susuzluk toleransi siirelerini

gosteren betimleyiCi IStatiStiKIEr. ...........ccvveiiiei e 85

Cizelge Ek2. Soy hatlarinin farkli tuz konsantrasyonlarinda yumurtadan pupaya (Y -
P), esey ayr1 yumurtadan ergine (Y-E) ve pupadan ergine (P-E) ortalama gelisim
stiresi (dakika) ve standart sapma degerlerini, soy hatt1 sayilarinin (N) ortalama

gelisim siiresinin betimleyici istatistiklerini gosteren ¢izelge. .........ooovvvvvvvvivniiennnnnns 87

Cizelge Ek3. Soy hatlarinin farkli tuz konsantrasyonlarinda yumurtalardan gelisen
pupa ve ergin sayilari ile yiizde olarak yasayabilirliklerini ve soy hatlarmin genotipini

QOSLEIEN GIZEIGE. .eveeeeeee et 97

vii



SEKILLER

Sekil 2. 1. Kromozomal inversiyonlarin homokaryotip standart, homokaryotip inversiyon
ve heterokaryotip olarak gOStEIMI........cooveiiiiiiiie e 6
Sekil 2. 2. Drosophila bipectinata’nin {igiincii kromozomundaki heterokaryotip bir
parasentrik inversiyonda meydana gelen ilmek gosterilmektedir............ccccccovvevinennn. 6
Sekil 2. 3. D. melanogaster’in 2. kromozomundaki In(2L)t inversiyonun bdlgesinin
kapsadigr a-Gpdh genini, 3. kromozomdaki In(3R)Payne inversiyonun bdlgesinin
kapsadig1 hsr-omega genini, DMU25686 ve AC008193 mikrosatelitleri gosteren sekil 12
Sekil 2. 4. 2019 yilina ait Diinya kuraklik haritast...........ccocooeeeiiii 14
Sekil 2. 5. Canlilarin abiyotik faktorlerle karsilastiklarinda verecekleri cevaplart ve
limitlerini gosteren grafik ... 17
Sekil 3. 1. Calismada kullanilan populasyonlarin toplandiklar1 boélgedeki kuraklik
katsay11arinin @OSTEITME. ........oiviiiiiiiii i 23
Sekil 3. 2. Susuzluk toleransi 6l¢limii i¢cin hazirlanan cam tiipler. .........cccccceeeiiiiinnne. 29
Sekil 3. 3. Farkli tuz konsantrasyonlarinda gelisim siiresi belirlenmesi i¢in kullanilan
yumurta toplama kafesleri ve agar dokiilmiis petriler. .........ccccoovviiiiiiiiiiininiiiiiiieen, 30
Sekil 4. 1. Soy hatlarina ait esey ayri ait susuzluk toleranslarini saat olarak veren kutu
grafigi. Esey ayr1 populasyonlar arasi ikili karsilagtirma (Tukey testi) sonuglar1 grafigin
uistiindeki harflerle gosterilmektedir Bar tizerinde soy hattinin medyan degeri ¢izgi ile
gosterilmektedir. Soy hatlarinin ¢eyrekler arasi araligr ile minimum ve maksimum
degerler 6zetlenmistir. KU; Kulu, HA; Harran, CHR; Catalharman, YE; Yesiloz ve CH;
Camlihemsin populasyonlarini temsil etmektedir. ............ooovviiiiiiiiiiiiiiiiiiiieeees 42
Sekil 4. 2. Populasyonlarin farkli tuz konsantrasyonu bulunan besiyerlerinde (A)
yumurtadan pupaya (Y-P), (B) yumurtadan ergine (Y-E) ve (C) pupadan ergine (P-E)
gelisim siiresini (dakika) ve verilerin dagilimini gosteren grafik ...........cccceeviiiineenne 46
Sekil 4. 3. In(2L)t inversiyonunu tasiyan ve tasimayan soy hatlarinda, esey ayr1 susuzluk
toleransi siiresi (saat) arasindaki farki gosteren grafik ...........ccooeeiiiiiiii 52
Sekil 4. 4. In(3R)P inversiyonunu tasiyan ve tagimayan soy hatlarma ait, %3 tuz
konsantrasyonunda P-E gelisim siireleri arasindaki iliskiyi gosteren grafik ................. 53
Sekil 4. 5. In(3R)K inversiyonunu tasiyan ve tasimayan soy hatlarma ait, %3 tuz
konsantrasyonunda Y-P yasayabilirlik yiizdeleri arasindaki farki gosteren grafik........ 54
Sekil 4. 6. In(3R)K inversiyonunu tasiyan ve tagimayan soy hatlarina ait, %2 tuz

konsantrasyonunda P-E yasayabilirlik ylizdeleri arasindaki farki gosteren grafik. ....... 55

viii



Sekil 4. 7. Hem disilerin hem de erkeklerin susuzluk toleransi siiresi ile ortalama sicaklik
(tstte), ortalama maksimum sicaklik (ortada) ve boylam (altta) degiskenleri arasinda

gerceklestirilen S tipi regresyon modelini gosteren grafikler. ..., 57



CIiZELGELER

Cizelge 3. 1. D. melanogaster populasyonlarmin toplandigi bdlgelerin cografi ve
toplandiklar1 y1l ve aya ait iklimsel ve klinal degerleri gosteren gizelge ............cceee... 24
Cizelge 4. 1. Populasyonlarm In(2L)t inversiyonunu heterokaryon, homokaryon olarak
ve homokaryon standart (inversiyon tagimayan) olarak populasyonlardaki frekansu. ... 38
Cizelge 4. 2. Populasyonlarin In(3R)K inversiyonunu heterokaryon, homokaryon olarak
ve homokaryon standart (inversiyon tagimayan) olarak populasyonlardaki frekansi. ... 39
Cizelge 4. 3. Populasyonlarm In(3R)P inversiyonunu heterokaryon veya homokaryon
olarak ve homokaryon standart (inversiyon tasimayan) olarak populasyonlardaki
(<) €10 ) PP P TP PPTPPPPPPPPPP 39
Cizelge 4. 4. Populasyonlara ait esey ayr1 ve esey karisik ortalama susuzluk toleransi
stireleri (saat) ve standart sapmalar1 (SS), soy hatt1 sayilari, 6rneklem sayilar1 (N) ve
Varyasyon KatSAYIlart. .......cc.eeiiiiiiiii s 41
Cizelge 4. 5. Populasyonlarm farkli tuz konsantrasyonlarinda yumurtadan pupaya (Y-P),
yumurtadan ergine (Y-E) ve pupadan ergine (P-E) ortalama gelisim siiresi (dakika) +
standart sapma (SS) degerlerini ve Y-E i¢in esey verilerini gosteren ¢izelge. .............. 44
Cizelge 4. 6. Populasyonlarmm farkli tuz konsantrasyonlarinda yumurta sayilari,
yumurtalardan gelisen pupa ve ergin sayilari ile yiizde olarak yasayabilirliklerini gésteren
cizelge. KU: Kulu, HA:Harran, CHR:Catalharman, YE:Yesiloz ve CH:Camlihemsin
populasyonlarini temsil etmektedir. .........cuvvvviiiiiiiiiii 48
Cizelge 4. 7. Cografi ve iklimsel degiskenler ile inversiyonlar arasindaki korelasyon
analizleri (* p<0.05; ** p<0.001; *** P<0.0001). ...cccvvreiirireiiire e 56
Cizelge 4. 8. Susuzluk toleransi ile inversiyonlar arasindaki korelasyon analizleri (*

P<0.05; ** p<0.001; *** P<O.000L).....vvororveerrererreereeeseeeessereeeseeeeseeesseeesseessseeesees 56



SIMGELER VE KISALTMALAR

SS Standart Sapma

N Orneklem Sayisi

Y-P Yumurtadan Pupaya

Y-E Yumurtadan Ergine

P-E Pupadan Ergine

KU Kulu Populasyonu

YE Yesiloz Populasyonu
CHR Catalharman Populasyonu
CH Camlihemsin Populasyonu
HA Harran Populasyonu

PZR Polimeraz Zincir Reaksiyonu

Xi






1. GIRIS
Kromozomda bir bolgenin iki noktasindan koparak bélgenin ters cevrilerek ayni yere
yapismasiyla meydana gelen kromozomal inversiyonlar, Sturtevant (Sturtevant, 1919)
sayesinde Drosophila’da kesfedilmistir. Bu kesifle birlikte diger bircok canli grubunda
da tespit edilen inversiyonlarin (Hoffmann ve ark., 2004; Puig ve ark., 2015; Huang ve
Rieseberg, 2020), canlilarda heterokaryon olarak bulundugunda rekombinant gametler
uzerinde gucli bir etki gostermektedir (Sturtevant, 1917; Payne, 1924). Bu etki, mayozda
krosover sonrasinda inversiyonu tasiyan (inverted) ve inversiyonu tagimayan (standart)
kromozoma sahip gametlerin hayatta kalabilmesidir. Bu nedenle homolog kromozomlar
arasidaki gen akigimni 6nemli 6l¢lide azalmasina/engellenmesine yol agmaktadir (Payne,
1924; Chovnick, 1973; Kapun ve Flatt., 2019; Durmaz ve ark., 2020). Diger yandan,
inversiyon sikliklarinin populasyonlarda zamana ve mekana gore varyasyon gdstermesi
(Aulard ve ark., 2002; Solé ve ark., 2002; Weeks ve ark., 2002; Ananina ve ark., 2004;
Anderson ve ark., 2005; Etges ve Levitan, 2008; Fouet ve ark., 2012; Rodriguez-Trelles
ve ark., 2013; Kapun ve ark., 2016; Onder ve ark., 2019; Kapun ve Flatt., 2019) sayesinde,
birgok adaptif cevapla iligkili oldugu ortaya konmustur (Hoffmann ve ark., 2004; Kapun
ve Flatt, 2019; Huang ve Rieseberg, 2020). Sicaklik, yagis ve nem gibi ¢evresel faktorler
ve klinal varyasyon sergileyen inversiyon polimorfizmlerinin (Hoffmann ve ark., 2004;
Kapun ve ark., 2014; Rane ve ark., 2015), son yillarda canlilarin iklim degisimine
verdikleri adaptif bir cevap olarak yorumlanmaktadir (Galludo ve ark., 2018). Bu hipotezi
destekleyen uzun donem takip calismalar1 literatiirde mevcuttur (Solé ve ark., 2002;
Anderson ve ark., 2005; Etges ve Levitan, 2008). Bu ¢alismalar ayni1 bolgeden birkag yil
toplanan populasyonlarla gergeklestirilerek veya daha 0Once gergeklestirilen

calismalardan veriler kullanilarak karsilastirmali olarak yapilmaktadir.

Inversiyonlar birgok fenotipik karakter tizerinde etkilidir (Hardikar ve B. Nath, 2001;
Colombo, 2002; Hoffmann ve ark., 2004; Hoffmann ve Rieseberg, 2008; Fouet ve ark.,
2012; Lowry ve Willis, 2012; Singh, 2020). Drosophila cinsinde oldukca inversiyonlarin
olduk¢a yaygin bulunmasi, frekanslarinmn ve dagilimlarinin zamana ve mekana gore
varyasyon gostermesi 6zellikleri sayesinde model organizma olarak ¢alisilmaktadir ( Solé
ve ark., 2002; Rane ve ark., 2005; Balanya ve ark., 2006, 2009; Galludo ve ark., 2018).
Bu sayede, Drosophila kullanilarak yapilan ¢alismalardan elde edilen bilgiler, iklim
degisiminin diger canlilar lizerindeki etkilerini dngdrmemizi saglayabilir (Rezende ve

ark., 2010; Rane ve ark., 2015). Bu perspektifte bakildiginda, model organizma



kullanilarak hem iklimsel parametrelerle inversiyon frekanslarmin iligkisi hem de
inversiyon polimorfizmlerinin fenotipik karakterle adaptif cevaplarmm iliskisi
degerlendirilerek elde edilen bilgiler 1s1ginda, degisen iklime diger canlilarin genotipik
ve fenotipik cevaplarmin anlagilmasi saglanabilir. Tiim bu bilgilere ragmen, segilimsel
olarak da korundugu bilinen kromozomal inversiyonlarm (Andolfatto ve Kreitman, 2000)

canlilara sagladiklar1 avantaj veya dezavantajlar hakkinda bilgimiz bunlarla kisitlidir.

Iklim degisimi etkisiyle cevre siirekli olarak degismektedir (Wingfield, 2013) ve bu
nedenle kiiresel capta mevsimlerin, ekosistemlerin ve habitatlarin degismesiyle
sonu¢lanmaktadir. Artan sicaklikla birlikte ekstrem hava kosullari, kuraklik, tuzluluk gibi
abiyotik faktorlerin de etkisini arttiracagi 6ngoriilmektedir (Varallyay, 1994; Bellard ve
ark., 2012; Young ve ark., 2015). Dolayisiyla canlilar iklim degisimi nedeniyle
fizyolojilerini (Walther ve ark., 2002), dagilimlarin1 ve bolluklarint (Hughes, 2000a;
Walther ve ark., 2002; Thomson, 2016), fenolojilerini (Walther ve ark., 2002; Both ve
ark., 2006) degistirmek zorunda kalacaklardir. Bu degisimlerle basa ¢ikabilen veya
adaptif cevaplar verebilen canlilar hayatta kalirken, adapte olamayan canlilar i¢in yok
oluslar kagmilmaz olacaktir (Hughes, 2000a; Parmesan, 2006; Bellard ve ark., 2012).
Tiim bunlar g6z 6niinde bulunduruldugunda, canlilarin bu degisen ¢evre kosullarina karsi
olduk¢a ciddi stres faktorleriyle karsi karsiya kalacaklari distiniilmektedir (Hughes,
2000a; Albers ve Bradley, 2006; Bakker ve ark., 2010). Bu nedenle, canlilarin stres
faktorlerine verecekleri yanitlar mevcut tolerans araliklarina, tolerans kapasitelerine ve
direngle iliskili genetik varyasyonlarm varhigina baghdir (Réale ve ark., 2003; Bakker ve
ark., 2010; Kellermann ve ark., 2012).

Kiiresel 1sinmanin neden olacagi en dnemli krizlerden biri olan su, canlilarin hayatta
kalma basarilarmi (Van Herrewege ve David, 2016), dagilimlarin1 (Kellermann ve ark.,
2018) ve i¢ dengelerini etkileyen oldukca 6nemli bir faktordur. Susuzluk toleransi da
soguk ve kurak iklim kosullarinda canlilarin hayatta kalmalarini saglayan bir karakterdir
(Hoffmann ve Harshman, 1999). Dolayisiyla susuzluk toleransi, kurak habitatlara
adaptasyonla iliskilendirilmistir (Hoffmann ve Harshman, 1999; Rajpurohit ve ark.,
2018). Bircok Drosophila cinsinde klinal varyasyon gosterdigi kanitlanan susuzluk
toleransinin (Karan ve Parkash, 1998; Sgrensen ve ark., 2005; Gilchrist ve ark., 2008),
iklim degisiminin artan kuraklik sebebiyle canlilara biiylik avantaj saglayacagi tahmin

edilmektedir.



Su stresinin bir sonucu olarak karasal ve sucul ekosistemlerde artis gostermekte olan
NaCl, canlilarin osmoregiilasyonu ve ndral igleyis gibi fizyolojik fonksiyonlar i¢in
(Russell ve ark., 2011), i¢ sivilarmin, metabolizmalarmin ve su, osmotik basing,
dehidrasyon dengesinin saglanmasinda oldukga énemlidir (Velasco ve ark., 2019). Diger
yandan sodyum ve klor canlilarin sindirim sistemleri i¢in gereklidir (Niewalda ve ark.,
2008). Bu nedenle iklim degisimiyle birlikte meydana gelecegi diisiiniilen (Vérallyay,
1994) cevredeki tuz miktarinin artis1 sebebiyle canlilarin bundan oldukga etkilenecegi
tahmin edilmektedir. Tuz tolerans: birgok bitkide (Magistad ve ark., 1943; Zhu, 2001;
Parida ve Das, 2005; Ashraf ve Orooj., 2006) ve baz1 sucul canlilarda (Vanessa ve ark.,
2014) cahisilmistir. Fakat diger organizmalarin tuz toleransi hakkinda bilgilerimiz

oldukga kisithdir.

Bu c¢alismada kurak, yar1 kurak ve nemli bes cografi bdlgeden toplanmis dogal
Drosophila melanogaster populasyonlarinin tagidiklar: In(2L)t, In(3R)K ve In(3R)Payne
inversiyonlarinin fenotipik karakterler olan susuzluk tolerans: siiresi, farkli tuz
konsantrasyonlarinda gelisim siiresi ve yasayabilirlikleriyle bir iligkili olabilecegi
hipotezi kurulmustur. Bu perspektifte, populasyonlara ait soy hatlarinin U¢ inversiyon
bakimindan frekanslari, susuzluk toleransi stiresi, %0-%2-%3 tuz konsantrasyonlarinda
gelisim siiresi ve yasayabilirlikleri arastirilmistir. Ayrica elde edilen verilerle iklimsel ve

cografi degiskenlerle iligkisi olup olmadig1 incelenmistir.

Elde edilen sonuclara gore, In(2L)t inversiyonunu tastyan soy hatlarinin, tasimayan soy
hatlarima gore susuzluk direncinin daha yiiksek oldugu bulunmustur. Yani, In(2L)t
inversiyonu barindiran soy hatlarinin susuzluk kosullarinda daha uzun siire hayatta
kaldiklar1 belirlenmistir. Susuzluk toleransinin iklimsel ve cografi degiskenlerle
iliskisinin anlasilabilmesi icin gerceklestirilen analizler sonucunda ise; ortalama sicaklik
ve ortalama maksimum sicaklik degiskenleriyle ile pozitif yonde iliskisi oldugu
bulunmustur. Yani, ortalama sicaklik ve ortalama maksimum sicaklik arttiginda susuzluk
toleransi siiresi de artis gostermektedir. In(2L)t inversiyon frekansmin da ortalama
sicaklik arttiginda artig gosterdigi elde edilmistir. Ayrica aylik ortalama nem ve aylik
toplam yagis degiskenleriyle de negatif iliskisi oldugu belirlenen susuzluk toleransi
sresinin, literatiirde canlilarmn kurak habitatlara adaptasyonuyla ilgisi oldugunu
dogrulamaktadir. Ayrica susuzluk toleransi cografi degiskenlerden olan boylam ile
negatif bir iligkisi oldugu bulunmustur. In(3R)Payne inversiyonunu tasiyan soy hatlarinin

da, tasimayanlarla kiyaslandiginda ortamda yiksek miktarda tuz bulunmasi (%3 tuz



konsantrasyonu) halinde, pupadan ergine gelisim siiresinin azaldig1 belirlenmistir. Diger
yandan giiclii bir rakimsal klin gosterdigi kanitlanmistir. Rakim azaldik¢a inversiyon
frekansi artis gostermektedir. Ortamda tuz bulunmamast durumunda, yumurtadan ergin
geligim siiresinin, ortalama sicaklik degiskeniyle negatif iliski gosterdigi gosterilmistir.
IN(BR)K inversiyonunu heterokaryon olarak tasiyan soy hatlarinin ise, %3 tuz
konsantrasyonunda Y-P daha az yasayabilirlik (%) gosterdigi, %2 tuz konsantrasyonunda

P-E ise daha yiiksek yasayabilirlik (%) gdsterdigi bulunmustur.



2. GENEL BILGI

2.1. Kromozomal Inversiyonlar

Inversiyonlar, kromozomun bir parcasinm 180° déniip, ayn1 bélgeye tekrar yapismasiyla
meydana gelen bir yapisal mutasyondur (Rezende ve ark., 2010) (Sekil 2.1). Inversiyonlar
kromozomlarda homokaryotip/homokaryon inversiyon (kromozomun iki homologunda
da aym inversiyonlu bdlgeyi barindiran), heterokaryotip/heterokaryon inversiyon
(kromozomun sadece bir homologunda inversiyonlu bolgeyi barindiran) olarak
bulunabilir. Kromozomun iki homologunda da inversiyon barindirmamasi durumunda
homokaryotip standart kromozom olarak isimlendirilir (Sekil 2.1). Kromozomal
inversiyon bdlgeleri, parasentrik (sentromerin dahil olmadigi inversiyonlar) ve
perisentrik (sentromerin dahil oldugu inversiyonlar) olarak ikiye ayrilirlar (Kirkpatrick,
2010). Diger kromozomal mutasyonlardan farkli olarak inversiyonlar, heterokaryon
olarak bulunduklarinda rekombinasyon sirasinda giiglii bir etki gosterirler. Bu etki,
parasentrik inversiyonlarda asentrik (sentromer tasimayan) veya disentrik (iki sentromer
tasiyan) (Kapun ve Flatt, 2019) ve delesyonlu (Wellenreuther ve Bernatchez, 2018)
rekombinasyon drlnleri meydana getirmesiyle, perisentrik inversiyonlarda ise
duplikasyonlu veya delesyonlu rekombinasyon drlnleri meydana getirmesiyle
sonuglanir. Bu nedenle, sadece inversiyon tasiyan veya inversiyon tagimayan gametler
hayatta kalabilmektedir (Wellenreuther ve Bernatchez, 2018; Kapun ve Flatt, 2019).
Diger bir deyisle, heterokaryotip inversiyonlarda mayoz sirasinda krosover (crossing
over) sonrasinda ya standart dizilime sahip ya da inversiyonlu kromatitler hayatta

kalabilmektedir.

Inversiyonlar ilk defa, 1919°da Sturtevant tarafindan Drosophila ile kesfedilmistir
(Sturtevant, 1919). Daha sonra Dobzhansky ve arkadaslarinin, Drosophila
pseudoobscura ile yaptigi oncii ¢alismalar, birgok canlida kromozomal inversiyonlar
hakkinda elde edilen onemli bilgileri barindiran ve populasyon genetigi kavramini
detaylandiran ¢alismalarin yolunu a¢mustir  (Dobzhansky ve Sturtevant, 1938;
Kirkpatrick, 2010; Lavington ve Kern, 2017). Bu sayede, inversiyon frekanslarmin
populasyonlarda degisebildigini bilmekteyiz. Ayrica inversiyonlarla iliskilendirilen
karakterlerin de adaptif cevaplar1 hakkinda bilgilerimiz daha Once literatiire
kazandrilmistir (Weeks ve ark., 2002).
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Sekil 2. 1. Kromozomal inversiyonlarin homokaryotip standart, homokaryotip inversiyon ve
heterokaryotip olarak gosterimi (Gorsel Rezende ve ark., 2010°dan degistirilerek alinmigtir).
Kromozomal inversiyonlar memeli (Pettenati ve ark., 1995; Rowley, 1998; Puig ve ark.,
2015), bakteri (Hughes, 2000b) ve bitki (Huang ve Rieseberg, 2020) gibi canli
gruplarinda tespit edilmistir (Hoffmann ve ark., 2004). inversiyon tespitini saglayan
sitolojik yontemler daha cok Diptera grubunda bulunan sineklerde kullanilmaktadir
(Rezende ve ark., 2010). Ciinkii bu canlilar hiicre boliinmesi gergeklestirmeden
tekrarlanan DNA replikasyonlar1 ile dev kromozomlar olarak bilinen ‘“Politen
kromozom”lar1 olusturmaktadir (Koller, 1935) ve heterokaryotiplerde meydana gelen
ilmekler sayesinde inversiyonlarin 11k mikroskobu araciligryla kolaylikla tanimlanmasi
mumkindir (Dobzhansky ve Sturtevant, 1938; Kennison, 2008; Kapun ve Flatt, 2019)
(Sekil 2.2).

P

-

Sekil 2. 2. Drosophila bipectinata’nin Uctincti kromozomundaki heterokaryotip bir parasentrik
inversiyonda meydana gelen ilmek gésterilmektedir (Gorsel Singh, 2020°den alinmistir).



Drosophila cinsinde kromozomal inversiyon polimorfizmleri olduk¢a yaygindir ve dogal
populasyonlarmimn yaklasik %60’inda parasentrik inversiyon bulunmaktadir (Munté ve
ark., 2005). Ozellikle D. melanogaster ’in 500°den fazla inversiyon polimorfizmine sahip
oldugu bilinmektedir (Hoffmann ve Rieseberg, 2008). D. melanogaster’de inversiyonlar

goriilme sikliklarma gore kategorize edilmektedir:

)] Yaygm kozmopolit inversiyonlar; Cogu populasyonda %35’ten daha sik
rastlanilan  inversiyonlardir. Ornegin; In(2L)t, In(2R)NS, In(3L)P ve
In(3R)Payne.

i) Nadir kozmopolit inversiyonlar; Cogu populasyonda %5’ten daha az
rastlanilan inversiyonlardir. Ornegin; In(2L)NS, In(3L)M, In(3R)C, In(3R)K,
In(3R)Mo ve In(3R)M.

1)  Essiz (benzersiz) endemik inversiyonlar; sinirl cografi bolgelerde ve yalnizca
diisiik frekansta meydana gelen inversiyonlardir. 330’dan fazla tanimlanmis
inversiyon vardir.

IV)  Tekrarlayan endemik inversiyonlar: Birden fazla populasyonda meydana

gelen ve diisiik frekansta gozlenen inversiyonlardir (Mettler ve ark., 1977).

2.2. Kromozomal inversiyonlarin Adaptif Onemi ve iklim Degisimiyle iliskisi

Kromozomal inversiyonlarin adaptasyonda biiyiik bir rolii oldugu bilinmektedir ve
yapilan bir¢ok calisma ile inversiyon polimorfizmlerinin dogal secilimle iligkili oldugu
ortaya konmustur (Hoffmann ve ark., 2004; Wellenreuther ve Bernatchez, 2018; Kapun
ve Flatt, 2019; Huang ve Rieseberg, 2020). Inversiyonlar heterozigot olarak
bulundugunda, rekombinasyon sonucunda dengesiz veya yasayamayan gamet meydana
gelmesine neden oldugundan, kromozomda inversiyon bdlgesi icinde yer alan,
birbirinden uzak konumlanan genlerin bile alelik kombinasyonlarint koruyan bir
mekanizma saglamaktadir (Hoffmann ve Weeks, 2007; Rane ve ark., 2015). Buna bagli
olarak, baglant1 dengesizligindeki (Linkage Disequilibrium - LD) artis ile genlerin
(Lavington ve Kern, 2017) ve dogal segilim tarafindan tercih edilen, birlikte adapte olmus
baglt genlerin kalitimmimn devamlihigma katkida bulunabilir (Munté ve ark., 2005;
Hoffmann ve Weeks, 2007; Ayala ve ark., 2011). Diger yandan populasyonlar sicaklik,
yagis, nem gibi ¢evresel faktorlerin yani sira klinal varyasyonlarla iliskili zamansal veya
mekansal degisikliklerden de etkilenmektedir (Fouet ve ark., 2012). Buna bagli olarak da
birgok tiirde kromozomal inversiyon frekanslarinin da iklimsel faktorlerle yakindan

iliskili oldugu kanitlanmistir (Hoffmann ve ark., 2004; Kapun ve ark., 2014; Rane ve ark.,
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2015). Son yillarda arastiricilar, inversiyon frekanslarmin farkli ¢evresel kosullar altinda
gosterdigi polimorfizmlerinin kiiresel iklim degisimine bagli olarak adaptif bir yanit
oldugunu distinmektedirler (Balanya ve ark., 2006, 2009; Van Heerwaarden ve
Hoffmann, 2007; Rezende ve ark., 2010; Batista ve ark., 2012; Rane ve ark., 2015;
Galludo ve ark., 2018; Rodrigues ve Cogni, 2021). Ornegin, Bat1 ve Giiney Arjantin’deki
Trimerotropis pallidipennis  ¢ekirgelerinin  dogal populasyonlarinda polimorfik
perisentrik bir inversiyon tasidigi ve bu inversiyonun da minimum sicaklik ve nem ile
iligkili oldugu bulunmustur (Colombo, 2002). Anopheles gambiae’nin Afrika
populasyonlariyla yapilan bir ¢calismaya gore, kurak olan Kuzey bolgelerinde In(2La) ve
In(2Rb) inversiyon frekanslarmin ¢ok yiiksek; daha nemli Giiney bolgelerinde ise daha
diisiik oldugu belirlenmistir. Bu durum da arastirmacilar tarafindan, organizmanin sahip
oldugu bu inversiyonlarin termal ve kurak strese karsi daha fazla diren¢ kazandirdigi

seklinde yorumlanmustir (Ayala ve ark., 2019).

Inversiyon polimorfizmleri Drosophila cinsinde olduk¢a yaygmdir (Hoffmann ve
Rieseberg, 2008; Kapun ve ark., 2014; Kapun ve ark., 2020) ve adaptif slreclerin
arastiritlmasinda model sistem olarak kullanilmaktadir (Hoffmann ve ark., 2004; Galludo
ve ark., 2018). Inversiyonlarm zaman i¢inde cografi dagilimmi ve sikligmn1 degistirmesi
sayesinde, inversiyon polimorfizmleri bakimindan ¢ok zengin olan Drosophila cinsiyle
iklim degisiminin genetik etkilerini anlayabilmek icin uygun bir organizma olarak
karsimiza ¢ikmaktadir (Anderson ve ark., 2005; Van Heerwaarden ve Hoffmann, 2007;
Etges ve Levitan, 2008; Batista ve ark., 2012; Rodriguez-Trelles ve ark., 2013; Kapun ve
ark., 2016; Galludo ve ark., 2018; Onder ve ark., 2019). Clnki Drosophila tirlerinin
inversiyon frekanslarinin ve alelik degisimlerin hizli meydana gelmesi, mevsimsel ve
klinal olarak varyasyon gostermesi sayesinde genetik olarak verecekleri tepkileri
inceleyerek, iklim degisiminin canlilar iizerindeki etkilerini 6ngoérmemize yardimei
olabilir (Rezende ve ark., 2010; Rane ve ark., 2015). Ornegin mekansal Slcekte,
inversiyon polimorfizmlerinin giliglii klinal Oriintii gosterdigi birgok ¢alisma ile
kamtlanmistir. Ornegin Drosophila melanogaster ile yapilan galigmalarda inversiyon
frekanslarinin Kuzey Amerika’da (Kapun ve ark., 2016), Asya’da (Knibb, 1982; Das ve
Singh, 1991), Avustralya’da (Knibb ve ark., 1981) ve Avrupa’da (Kapun ve ark., 2020)
enlemsel klin gosterdigi raporlanmistir. Ayrica D. melanogaster (Aulard ve ark., 2002;
Kapun ve ark., 2020) ve D. mediopunctata (Ananina ve ark., 2004) populasyonlarinda

inversiyon frekanslarinin boylamsal klin de gosterdigi raporlanmistir. Bu klinal



varyasyonlarin farkli cografi bolgelerde korunmasi canlilarin lokal adaptasyonuyla da
iliskilendirilen adaptif bir cevap oldugu diistiniilmektedir (Kirkpatrick, 2010). Ayni
bélgeden toplanan populasyonlarla uzun donem calismalar1 gergeklestirilerek veya
literatiire kazandirilmis eski ¢calismalarla yapilacak karsilastirmali arastirmalar sayesinde
iklim degisiminin genetik etkilerinin anlagilmast miimkiin goriinmektedir. Bunu
destekleyen bir c¢alisma, Avustralya’”da D. melanogaster populasyonlariyla
gerceklestirilmistir. Caligmada 1979-2004 yillarindaki, enlemsel klin gosteren
kozmopolit In(3R)Payne inversiyonu arastirilmistir. Elde edilen sonuglara gére, 1979 ve
2004 yillar1 arasinda bolgedeki sicakligim artmasi nedeniyle, bu inversiyon frekansinin 5
derecelik bir enlem kaymas1 (500 km’den daha fazla bir mesafe) gosterdigi bulunmustur.
Bu sonug, inversiyon frekansimin sicaklik artisindan etkilendigini ve bu degisikligin iklim
degisiminin bir sonucu olabilecegini gostermektedir (Anderson vd., 2005). Kuzey
Amerika’daki D. robusta populasyonlariyla (Etges ve Levitan, 2008) ve bircok Akdeniz
D. subobscura populasyonlarinin da (Solé ve ark., 2002) inversiyon frekanslarindaki

degisimin kiiresel iklim degisimiyle iligkili oldugunu desteklemektedir.

Diinya capinda gii¢lii sicaklik dalgalarinin gozlendigi 2011 ve 2012 yillarinda
Ispanya’dan toplanan D. subobscura populasyonlarinda Osss+7 inversiyon frekansi
incelenmistir (Rodriguez-Trelles ve ark., 2013). Buna gore, ortalama maksimum
sicakhigin gozlendigi 2011 bahar mevsiminde, inversiyon frekansmnin oldukga yiiksek
oldugu ve bu sicak dalgasi sonrasinda inversiyon frekansinin tipik mevsimsel oriintiisiine
geri dondiigi gbzlenmistir. Boylece, artan sicakligin Drosophila’da adaptif evrimsel

cevaplarmni dogrudan tetikledigini gostermektedir (Rodriguez-Trelles ve ark., 2013).

Inversiyon frekanslarinin mevsimsel olarak da varyasyon sergiledigi bilinmektedir.
Kuzey Amerika’daki D. melanogaster ile yapilan ¢alismada, In(2R)NS ve In(3R)Payne
inversiyonlarinin yaz aylarinda daha yiiksek frekansta gdzlenirken, bazi inversiyon
frekanslarinin ise sonbaharda daha yiiksek oldugu ve boylece inversiyonun mevsimsellik
gosterdigi ortaya konmustur (Kapun ve ark., 2016). D. melanogaster Yesiloz
populasyonlarinda da In(2L)t inversiyon frekansmin mevsimsel oriintii gosterdigi

bulunmustur (Onder ve ark., 2019).

Kantitatif karakterlerin klinal varyasyonu, adaptif siirecleri incelememizi saglar ve bu
karakterlere ait varyasyonun genetik temelini yorumlamamizda yardimci olmaktadir (

Weeks ve ark., 2002; Rako ve ark., 2006). Bu nedenle adaptasyon mekanizmalarinin



genetik temelini anlayabilmek icin, kantitatif karakterler ve bunlardan sorumlu genler
arasindaki iligkiyi belirleyebilmek ¢cok dnemlidir (Weeks ve ark., 2002). Dobzhansky’nin
D. pseudoobscura ile yaptigi oncii ¢aligmalar, kromozomal inversiyon frekanslariyla
uyum basaris1 (fitness) bilesenleri {izerinde etkileri oldugunu gostermektedir
(Dobzhansky, 1947). Kromozomal inversiyonlar birgok canlida tanimlanmistir ve birgok
fenotipik karakterle ve yasam Oykiisti karakteriyle iliskilendirilmistir (Hoffmann ve
Rieseberg, 2008; Fouet ve ark., 2012; Singh, 2020). Ornegin, Chironomus ramosus tir(i
tatarciklarla yapilan bir ¢calismada da heterokaryotiplerin nematod enfeksiyonuna karsi
homokaryotiplerden daha giiglii bir diren¢ gosterdigi bulunmustur (Hardikar ve Nath,
2001). Benzer bir ¢calisma, Mimulus guttatus bitkisinin daha kurak habitatlarda yasayan,
daha serin aylarda cicek acan tek yillik ve daha nemli bdlgelerde yasayan, yaz aylarinda
cicek agan ¢ok yillik formlariyla yapilmistir. Sonu¢ olarak, M. guttatus’un bu
ekotiplerinin farkli ¢icek agma zamaninin DIV1 inversiyonunu tasiyip tagimamasiyla ve
lokal adaptasyonla iliskili oldugunu belirlemislerdir (Lowry ve Willis, 2012; Oneal ve
ark., 2014). Coelopa frigida’da inversiyonlarin viicut biiyiikliigli, gelisim siiresi ve
yasayabilirlik gibi yasam Oykiisii karakteriyle iliskisi bulunmustur (Hoffmann ve
Rieseberg, 2008).

Bircok Drosophila tiirtiniin 1liman ve tropik populasyonlariyla yapilan ¢alismalarda
kromozomal inversiyonlarin fenotipik karakterler {lizerinde biiyiik etkileri oldugu
bulunmustur fakat bunu saglayan mekanizmalar hala tam olarak bilinmemektedir
(Lavington ve Kern, 2017). Drosophila’da kromozomal inversiyonlarm viicut biiytkligi,
sicak/soguk toleransi, 6miir uzunlugu, gelisim siiresi, larva ve ergin yasayabilirligi, aghk
tolerans1 gibi birgok karakterle iliskili oldugu bilinmektedir (Hoffmann ve ark., 2005;
Hoffmann ve Rieseberg, 2008). Ornegin, Drosophila buzzatti’de 2st inversiyonu viicut
biiytikligii, gelisim siiresi ve sicak toleransi ile, 2jz3 inversiyonunun ise 6miir uzunlugu
ile, D. melanogaster’de In(3L)P inversiyonunun da soguk (Hoffmann ve ark., 2004) ve
sicak toleransiyla (Weeks ve ark., 2002) iliskilidir. Buna ragmen inversiyonlar1 bir¢ok
karakterle iligkilendiren ¢alisma bulunsa da, hala inversiyonlarn uyum basarisi
bilesenleri iizerine etkisi hakkinda ¢ok az sey bilinmektedir. Bu nedenle de bu adaptif
polimorfizmlerin se¢ilimsel olarak nasil korundugu hakkinda bilgilerimiz smirhidir

(Andolfatto ve Kreitman, 2000; Durmaz ve ark., 2018).

Bu tez kapsammda farkli cografi bolgelerden toplanan D. melanogaster

populasyonlarmin fenotipik karakterlerin (susuzluk toleransi siiresi ve farkli tuz
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konsantrasyonlarinda gelisim stiresi) In(3R)Payne, In(2L)t ve In(3R)K inversiyonlariyla

iligkisi arastirilmistir.

D. melanogaster’in {igiincii kromozomunun sag kolunda yer alan In(3R)Payne
inversiyonu genomun yaklagik %6’sin1 kapsayan olduk¢a biiyiikk bir inversiyondur
(Anderson ve ark., 2003). Bu inversiyonun Avustralya (Rako ve ark., 2006) ve Kuzey
Amerika’nin Batisinda, Hindistan ve Japonya’da paralel enlemsel klin gostermektedir.
Buna gore, diisiik enlemlerde ortalama bir frekans sergilerken, yiiksek enlemlerde ¢ok
nadir bulunmaktadir veya hi¢ gézlenmemektedir (Hoffmann ve Weeks, 2007; Kapun ve
ark., 2016). Dolayisiyla yiiksek enlemlerde yasayan populasyonlarda homokaryon
standart kromozom frekans1 daha yiiksektir. Ornegin, Kuzey Amerika’da daha diisiik
enlemde bulunan Florida bdlgesinden toplanan D. melanogaster populasyonlarinda
In(3R)Payne inversiyon frekansi ~%50 iken, daha yiiksek enlemde bulunan Maine
populasyonunda Payne inversiyonu hi¢ gézlenmemistir (Kapun ve ark., 2016). Elde
edilen bu sonuclar, In(3R)Payne inversiyonunun mekansal olarak varyasyon gosterdigini
ve secilimsel olarak ve adaptif olarak korundugunun bir gostergesi olarak kabul
edilmektedir (Durmaz ve ark., 2018). Ayrica In(3R)Payne inversiyon polimorfizminin
viicut biyiikligii (Weeks ve ark., 2002; Rako ve ark., 2006; Kapun ve ark., 2016), sicak
(Weeks ve ark., 2002) ve soguk (Anderson ve ark., 2003) toleransiyla iligkilidir. D.
melanogaster Florida populasyonunda tibia ve femur uzunluklarmin inversiyonu
homokaryon olarak tasiyan bireylerde, standart kromozom dizilimine sahip olan
bireylerden daha kisadir (Kapun ve ark., 2016). Ayrica Weeks ve arkadaslar1 2002 yilinda
Avustralya’nin batisindan toplanan D. melanogaster populasyonlarinda In(3R)Payne
inversiyon bolgesinin kapsadigi ti¢ belirteg; hsr-omega geni, DMU25686 ve AC008193
mikrosatelitlerinin viicut blyiikliigiiyle iliskisini ortaya koymuslardir (Weeks ve ark.,
2002) (Sekil 2.3). Diger yandan In(3R)Payne inversiyon bolgesi icinde yer alan ve klinal
varyasyon gaosteren hsr-omega (Anderson ve ark., 2003; Rako ve ark., 2006) ve hsp68

genlerinin termal se¢ilim cevabiyla iliskisi oldugu bilinmektedir (Rako ve ark., 2006).
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Sekil 2. 3. D. melanogaster’in 2. kromozomundaki In(2L)t inversiyonun bdlgesinin kapsadigi o-
Gpdh genini, 3. kromozomdaki In(3R)Payne inversiyonun bolgesinin kapsadigi hsr-omega
genini, DMU25686 ve AC008193 mikrosatelitleri gosteren sekil (Sekil Weeks ve ark.,
2002’den degistirilerek alimmustir).

D. melanogaster’in Giney Amerika populasyonlarinda viicut biyiikliginin adaptif
varyasyonuyla iliskili genomik bolgeleri belirlemek tizere yapilan kantitatif karakter
lokusu (Quantitative Trait Lokus - QTL) haritalama ¢alismasina (Calboli ve ark., 2003).
gore kanat alani ile 3. kromozomun sag kolu arasinda, 6zellikle In(3R)Payne inversiyon

bdlgesiyle bir iliski saptanmistir (Calboli ve ark., 2003; Kapun ve ark., 2016).

In(2L)t, D. melanogaster’in ikinci kromozomunun sol kolunda yer almaktadir ve dogal
populasyonlarinda yaygin kozmopolit olarak bulunmaktadir. Bu inversiyonun frekansi
farkl kitalarda paralellik gostermektedir (Weeks ve ark., 2002). Ornegin Kuzey Amerika
ve Asya populasyonlariyla yapilan galismalarda hem In(2L)t hem de In(3R)Payne
inversiyonlar1 i¢in, daha sicak ve diisiik enlemlerde daha yaygin olarak bulundugu
belirlenmistir (Hoffmann ve Weeks, 2007). Diger bir ¢alismada benzer olarak In(2L)t
inversiyonu frekansi, ihman iklim populasyonlarinda daha diisiik iken, tropik iklim
populasyonlarinda frekansi %40-60’a ulastigi belirlenmistir (Andolfatto ve Kreitman,
2000). Afrika’nin Batisindan, Dogusundan ve Giineyinden ve Hint Okyanusu adalarindan
toplanan 20 D.melanogaster populasyonuyla ve Avrupa’dan toplanan 32 populasyonla
yapilan ¢aligmalarda boylamla iligkili oldugu bulunmustur (Aulard ve ark., 2002; Kapun
ve ark., 2020). Bu mekéansal varyasyonlar disinda, In(2L)t inversiyonunun zamansal
varyasyon da gosterdigi kamtlanmistir (Onder ve ark., 2019. Mevsimsellik gosteren

inversiyonun, daha 1ilik mevsimlerde frekansinin daha yuksektir (Van’t Land ve ark.,
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2000). In(2L)t inversiyonun bdlgesinin kapsadigt a-Gpdh (Gliserol-3-fosfat
dehidrogenaz) geni ile iligkili oldugu bulunmustur. In(2L)t inversiyon frekansi arttikca,
kiglk viicut biylikligii ve hizli gelisim siiresiyle iligkili (Weeks ve ark., 2002) olan a-
Gpdh® alelinin frekans1 da artmistir (Delden ve Kamping, 1989; Van’t Land ve ark., 2000)
(Sekil 2.3). D. melanogaster populasyonlarindaki In(2L)t inversiyonunun yiksek
sicakliklarda segilimsel bir avantaj sagladigini (Delden ve Kamping, 1989) ve yuksek
hayatta kalis gosterdigi bilinmektedir (Ananina ve ark., 2004).

IN(BR)K inversiyonu D. melanogaster’in i¢ilincii kromozomunun sag kolunda
konumlanmistir ve kisitli cografi dagilim gostermesi nedeniyle nadir kozmopolit bir
inversiyondur ve Afrotropikal bolgede genis bir dagilima sahiptir (Aulard ve ark., 2002).
Kuzey Amerika’da D. melanogaster populasyonlariyla yapilan ¢aligmada, In(3R)K
inversiyonunun %10’dan daha disiik bir frekansta oldugu ve klinal bir orinti

sergilemedigi gosterilmistir (Kapun ve ark., 2016).

2.3. Iklim Degisimi ve Abiyotik Etkileri

Kiiresel iklim degisimi kademeli olarak hava ve deniz sicakliklarinin artmasi, ekstrem
hava kosullarmin (sicak dalgalar, kuraklik ve sel gibi) sikliinin ve siiresinin artmasi,
yagis ve mevsim Oriintiilerinin degismesi, ekosistemlerin ve habitatlarin degigsmesi olarak
gozlenmektedir (Varallyay, 1994; Botkin ve ark., 2007; Young ve ark., 2015). Sicaklik
degisimlerinin giinden giline, mevsimden mevsime ve lokasyonlara gore degisiklik
gosterecegi tahmin edilmektedir. Artan sicaklik ve azalan yagis miktar1 yiiziinden
ozellikle Afrika’daki bazi gollerin kuruyabilecegi diisiiniilmektedir (Campbell ve ark.,
2009). Bu buharlasma artis1 havadaki nemi de oldukga arttiracaktir ve muhtemelen daha
cok yagis gozlenecektir. Bu durumda dengesiz bir zamansal ve mekénsal dagilim, yagis
miktarinda ciddi oranda bir degisim ve ekstrem hava kosullar1 (kuraklik, firtinalar, seller
vs.) gozlenecektir. Degisen sicaklik, nem miktari, dogal vejetasyon ve arazi kullanim
uygulamalar1 toprak olusum siirecini ve toprak 6zelliklerinin biiyiik 6l¢iide degismesiyle
sonuglanacaktir (Varallyay, 1994). Diger yandan, Amazon yagmur ormanlarinin biiyiik

bir kisminin tropik savanlarla yer degistirmesi beklenmektedir (Lapola ve ark., 2009).

Ayrica iklim degisiminin ortalama sicakliklari arttwrma etkisinin bir sonucu olarak
kurakligin artmasi1 6ngoriilmektedir. Dinya Meteoroloji Orgutii (World Meteorological
Organization - WMO)’ne gore kiiresel 1smmanin etkilerinin ilk agamasinda yagislarin

azalacag ve cok yiiksek oranda bolgesel yagis dagilimmin degisecegi yonindedir. Bunun
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etkisiyle denge saglanabilmesi icin okyanus yiizeylerinden buharlagsma artacak ve
sonucunda ekstrem hava kosullari nedeniyle kuraklik meydana gelecektir. Boylece

isinma ve kurak iklim, kuraklik riskini arttiracaktir (Varallyay, 1994).

Sekil 2. 4. 2019 yilina ait Diinya kuraklik haritasi. Gri alanlar soguk bélgeleri, yesil alanlar nemli
bolgeleri, kirmizi alanlar kuru ve yart nemli bdlgeleri, koyu turuncu bolgeler, kurak boélgeleri,
acik turuncu alanlar yar1 kurak bolgeleri ve sar1 alanlar da ¢ok kurak bolgeleri gostermektedir.
(Harita,  https://www.resilience.org/stories/2019-08-07/desertification-and-the-role-of-climate-
change/ sitesinden alinmstir).

Degisen iklimle birlikte bunlardan baska ¢evresel stresler de ortaya ¢ikacaktir. Bunlardan
biri de hem sucul hem de karasal ekosistemlerde artan tuzluluk olarak 6ngdrilmektedir.
Ozellikle topragin farklilasmasima yol acacak bu iklim degisimi etkisiyle tuz; sularda ve
g0l tabakalarinda, kiigiik su birikintilerinde, irmaklarda, denizlerde ve okyanuslarda,
yeralt1 kaynaklarinda birikecektir. Ayrica tarim ya da tuz ¢gikarma gibi insan aktiviteleri
ile birlikte iklimsel kuraklagsma ve deniz seviyesinin yiikselmesi etkileriyle denizden uzak
temiz sularda ve kiy1 habitatlarindaki tuz konsantrasyonunu artistyla sonuc¢lanmaktadir
(Vérallyay, 1994). Artan kurakligin ¢ok biiylik olumsuz etkilerinin olmasi kag¢inilmaz bir
durumdur. Bu etkilerden belki de en Onemlisi toprak tuzlulugunun artisidir ve
Banglades’te 2018 yilinda yapilan arastirma bunun carpict etkilerini gosteren guzel bir
ornek olusturmaktadir. Calismada 1990-2015 yillar1 aras1 toprak tuzlulugundan etkilenen

bolgeler belirlenmistir. Buna gore toprak tuzlulugunda zaman baglh 6nemli artiglarin

meydana geldigi gorilmektedir (Rahman ve ark., 2018).

2.4, Iklim Degisimi ve Canhlar Uzerindeki Etkisi

14



Cevresel degiskenlik canlilarin i¢ dengelerini (homeostazi) korumalarinda bir stres
faktorii olarak karsimiza ¢ikmaktadir (Albers ve Bradley, 2006). Bu nedenle cevre,
ekstrem sicaklik veya kuraklik gibi olumsuz kosullarda organizmalarm hayatta
kalmalarmni etkilemektedir ve canlilar bu stres faktorleriyle bas etmek zorundadir (Albers
ve Bradley, 2006). Bu nedenle degisen iklim kosullarmin canlilar tizerindeki etkiler
oldukga fazladir. Bu etkilerden ilki, atmosferik CO2 ve diger sera gazlari miktarinin artisi,
sicaklik ve nem Oriintiilerinin degisiminin canlinin fizyolojisi etkilenmesidir. Bu abiyotik
faktorler direkt olarak hayvanlarin metabolik aktivitelerini ve gelisim oranlarm
etkilemektedir. Bitkilerde ise, fotosentez, solunum, gelisim ve doku kompozisyonu gibi
hayati faktorlere etki etmektedir (Hughes, 2000a). Diger yandan canlilarin iireme
fizyolojileri ve dolayisiyla populasyon dinamikleri de etkilenmektedir. Ornegin,
Chrysemys picta tiirti kaplumbagalarin erkek yavru cinsiyet oranlari temmuz ayinin
ortalama sicakliklariyla iligkilidir. Bu nedenle 2-4°C sicaklik artisinda bile erkek yavru

uretiminin ciddi bir tehlikeyle karsi karsiya birakmaktadir (Walther ve ark., 2002).

Ikinci etki, canlilarm dagilimi ve bollugunun etkilenmesidir. Canlilar, artan sicakliklardan
kaynakli olarak daha soguk olan yiliksek rakim veya enlemlere dogru dagilim
gostermektedirler. Ornegin, yapilan bir calismaya gore gogmen olmayan 35 Avrupa
kelebeginin biiyiik bir kism1 35-240 km kuzeye dogru bir enlem kaymasi gostererek,
dagilimmi degistirdigi belirlenmistir (Hughes, 2000a). Ayrica Amerika Birlesmis
Devletleri’nin giliney batisinda yer alan Sonoran C6lii’nde yapilan bir ¢alismaya gore,
odunsu ¢al1 yogunlugunun son yillarda artisi, daha 6nce yaygin olarak dagilim gosteren
hayvan tiirlerinin nesillerinin tiilkenmesi veya tam tersi olarak eskiden daha az yogun
dagilim gosteren hayvanlarda artis gézlenmesi iklim degisikliginin etkilerini gdsteren
onemli bir ¢alismadir (Walther ve ark., 2002). 2016 yilinda Kaliforniya’da Bombus arilar1
(Apis mellifera) ile yapilan baska bir ¢alismaya gore, kurakligin artmasi ve ilkbahardaki
yagiglarin azalmasi nedeniyle bolgedeki ari miktarmda da bir azalma gozlenmistir
(Thomson, 2016).

Ugiincii etki olarak, canlilarin fenolojileri degismektedir. Bu degisimler, ¢ogunlukla
ilkbaharda gozlenmeye baslayan; canlilarin erken tireme faaliyetleri gdstermesi, gocmen
kuslarin beslenme alanlarina erken varmalari, kelebeklerin normalden daha erken ortaya
cikmalari, amfibilerde erken yumurtalama ger¢eklesmesi ve bitkilerin ¢igeklenme
zamaninin daha erken meydana gelmesi gibi degisimleri igermektedir. 1960’lardan beri

canlilarin her yil bahar aylarinda sergiledikleri aktiviteler, iklim degisiminin etkisiyle
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yavas yavas daha erken zamanlarda meydana gelmektedir (Walther ve ark., 2002).
Mevsimlerin zamaninin yildan yila degismesi canlilarin iireme i¢in uygun zaman
araliklarin1 da yillik olarak degistirmek ve buna bagl olarak zamansal kaymalar
g6zlenmektedir (Both ve ark., 2006). 2006’da yapilan bir ¢alisma Ficedula hypoleuca ve
besin kaynagi olan bir tirtil tiiriiyle yapilmistir. Bu sinekkapan kusunun dogal habitati
olan 1liman ormanlarda yasayan populasyonun yavrulari, tirtillarla beslenmektedir. Bu
nedenle tirtil miktarinin en bol oldugu donemler, sinekkapanlarin yumurtlama dénemine
denk gelmektedir. Fakat degisen mevsim kosullar1 nedeniyle, tirtil miktarmin en yogun
oldugu zamanlar ve alanlar degismistir. Buna bagh olarak, F. hypoleuca disilerinin
yumurtlama zamanlari son 20 yilda ileri bir tarihe dogru kaymustir (Both ve ark., 2006).
Bir kus tiirii ve bu tiirlin yavrularinin besin kaynagi olan tirtillar arasindaki iliskiyi
inceleyen 20 yillik bir uzun-donem arastirmasina gore, Parus major’un yavru sayilari ve
tirt1l biyokiitlesi arasindaki senkronun bozuldugu ve yavru agirliklarinda da bir azalma

oldugunu gostermektedir (Both ve ark., 2006).

Diger bir etki ise, canlilarin adaptasyon gelistirmeleridir (Hughes, 2000a). Hizla degisen
iklime tiirlerin hizli bir sekilde adapte olup olamayacagi sik¢a arastirilan bir konudur
(Bellard ve ark., 2012). Bu adaptif cevaplarin mekanizmalar1 ya mikroevrim ya da kisa
vadeli tepkiler saglayan fenotipik esneklik sayesinde meydana gelmektedir (Gienapp ve
ark., 2008; Bellard ve ark., 2012). Ayrica son zamanlarda yapilan ¢alismalarda canlilarin
mutasyon ve se¢ilim yoluyla hizli yasam dongiisiine sahip tiirlerin, hizli degisen ¢evrelere
uyum saglayabildikleri belirtilmistir (Salamin ve ark., 2010). Ornegin, son yillarda
Drosophila’da enlemsel klin gosteren viicut biiyiikliiniin zamansal degisimi, kromozomal
diizenlemelerdeki degisimler ve Adh (Alkol dehidrogenaz) polimorfizmindeki degisimler
iklim degisimine bu organizmanin verdigi mikroevrimsel cevaplar icin gicli birer kanit
olusturmaktadir (Gienapp ve ark., 2008). Fakat bu; zamana, organizmalarin yasam
Oykusi karakterlerine, gevresel degisimin hizina ve kapsamina, alternatif olabilecek
habitatlarin varligma ve tiirlerin dagilim kapasiteleri gibi bir¢cok faktore gore degisiklik
gostermektedir (Gienapp ve ark., 2008). Bu nedenle, canlilarin iklim degisimine karsi
gelistirebilecegi adaptasyon mekanizmalar1 hala arastiricilar sikga tizerinde durduklari

bir konudur.

2.5. Canlilarda Stres Toleransi

Dogal populasyonlar devamli olarak degisen ¢evre kosullarina maruz kalmaktadirlar ve

canlilar bu kosullardan etkilenmektedir (Wingfield, 2013). Canlilar ¢evrenin kisa siireli
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degisimleriyle bas etmek ve uzun siireli degisimlerde ise adaptif cevaplar gelistirmek
zorunda kalirlar (Bakker ve ark., 2010). Degisen ¢evre karsisinda canlilar viicut ig
dengelerini ve uyum basarilarmi siirdiirme baskisi altindadirlar (Chelu ve ark., 2011). Bu
durum hizla degisen iklim etkisiyle canlilarin hem uyum basarilarint hem de hayatta
kalma basarisinin azalmasiyla sonuglanabilir (Rank ve Dahlhoff, 2002). Degisen gevresel
kosullarda canlinin uyum basarisini arttirmasi i¢in biyolojik fonksiyonlarii degistirmesi
gerekmektedir. Canli kars1 karsiya kaldigi bu baskiy1 azaltmak i¢in adaptasyon ve stres
toleransi iligkisinde bir stres cevabi olusturmalar1 gerekmektedir (Hoffmann, 2010). Eger
populasyonlar iklim degisiminin olumsuz etkilerine uygun yanitlar1 veremezlerse lokal
yok oluslarla karsilasmak zorunda kalabilirler (Rank ve Dahlhoff, 2002). Sekil 2.5’te
goriildiigii gibi canlilarin abiyotik faktorlere karsi limitlerinin iist ve alt seviyelerinde

Olimle karsilastiklar1 goriilmektedir.
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Sekil 2. 5. Canlilarin abiyotik faktorlerle karsilastiklarinda verecekleri cevaplar ve limitlerini
gosteren grafik (Sekil Dunson ve Travis, 1991°den degistirilerek alinmistir).

Degisen cevrede canlilarin hayatta kalabilmeleri i¢in uyum gostermeleri olduk¢a
onemlidir. Artan c¢evresel streslere canlilarin verdikleri cevaplarin bilinmesi
biyogesitliligin korunmasi ve siirdiiriilebilir stratejilerin gelistirilmesi i¢in gereklidir.
Canlilarin cografi dagilimi kendi termal limitlerine baghdir ve bulunduklari ¢evreye
adaptasyonuna, ayni zamanda stres kosullarina karst hosgorii araliklarma gore
sekillenmektedir (POrtner, 2001). Hosgorii araliklari, gesitli stres bilesenlerine tolerans

gosterebilmek olarak da degerlendirilmektedir.

Canlilarin yagadiklar1 habitatlardaki sicaklik, susuzluk, besin kitligi, kuraklik ve tuzluluk

gibi cevresel degiskenlerin tiir dagilimini ne o6lgiide etkileyecegi, mevcut tolerans
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kapasitesinin limitlerine ve direngle iliskili genetik varyasyonlarin varligina baghdir
(Réale ve ark., 2003; Bakker ve ark., 2010; Kellermann ve ark., 2012). Hizla degisen iklim
canlilarm uyum basarilarinda diisiise neden olabilir (Wingfield, 2013). Ornegin bir diin-
beden iliskisi (trade-off) olarak; eger canlilarm bulundugu ¢evre optimal kosullara uygun
degilse, canlilar hayatta kalabilmek icin tireme aktivitelerini kisitlarlar (Albers ve
Bradley, 2006). Bu nedenle yeni ¢evre kosullarinda uzun siire hayatta kalabilmeleri igin
hizli adaptasyon gelistirmeleri gereklidir ve bu da sahip olduklar1 genetik cesitlilige
baghidir (Bakker ve ark., 2010).

Diger yandan, birgok bdcek ve Drosophila tiiriiyle yapilan ¢alismalara gore, dagilimlarin
cevresel degiskenlerle yiliksek bir iliskisi oldugunu kanitlanmistir ve tropik bolge
canlilarinin diger canlilara gore daha dar bir dagilim alanina sahip oldugu bilinmektedir
(Kellermann ve ark., 2009). Ornegin sicaklik toleransi bakimmdan degerlendirildiginde
tropik bolgelerde yasayan canlilar, diger bolge canlilarina gore daha dar sicaklik
degisimleriyle karsilastiklar1 icin sicakliga bagli fizyolojik limitleri daha disiiktiir
(Hoffmann, 2010). Drosophila’da tropik bolge tiirlerinin daha diisiik, genis dagilim
gosteren tirlerin daha yiksek stres tolerans: gosterdikleri belirlenmistir (Kellermann ve
ark., 2009). Dolayisiyla, cevresel degiskenlere karsi daha fazla tolerans gosterebilen
tirlerin  ve/veya populasyonlarin  kiiresel iklim  degisimiyle dagilimlarini
genisletebilecegini fakat stres toleranslar1 daha sinirli olan tropik tiirlerin dagilimlarini
degistiremeyecekleri 6ngoriilmektedir (Kellermann ve ark., 2009). Fakat bu éngdruden
daha kotii sonuglar da ortaya ¢ikabilecegini kanitlayan ¢arpici bir ¢alisma 2014 yilinda
Avustralya’nin batisinda genis dagilim gosteren ve dagilimi tropik bolgelerle sinirli olan
10 farkl: Drosophila tiiriiyle yapilmustir. Iklim modellemelerine gore 2100 yilinda hem
genis dagilim gosteren D. melanogaster turd hem de dagilimi tropiklerle sinirl olan D.
birchii tiriniin dagilim alanlari1 750 km guney bdlgelere kaydirsalar bile, bu turlerin
sicaklik stresinden kurtulmalari igin yeterli olamayacagina isaret etmektedir (Overgaard
ve ark., 2014). Yapilan ¢alismalar g6z 6niinde bulundurularak, iklim degisiminin olumsuz
etkilerinden daha ¢ok etkilenecek populasyonlar olabilecegi varsayiminda bulunabiliriz.
Bu nedenle farkli cografi bdlgelerde yasayan populasyonlarm, iklim degisimine
verecekleri stres cevaplarimin 6ngoriilmesi ve evrimsel perspektifte degerlendirilmesi cok
onemlidir. Populasyonlarin stres cevaplarinimn ve genetik temelinin iyi bilinmesi, koruma

stratejilerini gelistirmemize olanak saglayabilir.

2.5.1. Susuzluk Toleransi
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Su, tiim canlilarin homeostazi saglayabilmeleri i¢in ¢ok dnemlidir. Bu nedenle, canlilarin
performanslarini ve uyum basarilarmi (Chown ve ark., 2011; Kellermann ve ark., 2018),
ozellikle karasal canlilarin hayatta kalma basarismi (Van Herrewege ve David, 2016) ve
dagilimlarini etkileyen (Kellermann ve ark., 2018) oldukca 6nemli ¢evresel faktorlerden
biridir. Tiim bu sebepler gz oniinde bulunduruldugunda, ¢evredeki hem soguk hem de
kurak ortamlardaki yagis ve nem gibi faktorlerin ortaya ¢ikardigr su mevcudiyetinin
degisikligi canlilar tizerinde olduk¢a dnemli bir stres faktorii olusturur ve bu nedenle
canlilarn uyum basarilarini, dagilimlarmi ve hatta hayatta kalma basarilarmi etkiler
(Parkash ve ark., 2012a; Kellermann ve ark., 2018). Diger yandan viicuttaki su dengesini
saglama yetenegi tiirlerin dagilimini da etkilemektedir (Parkash ve ark., 2012a).
Canlilarda susuzluk toleransi, soguk ve az yagish iklim kosullarinda canlilara biiyiik
avantaj sagladigi icin (Hoffmann ve Harshman, 1999) canlilarin kurak habitatlara
adaptasyonuyla iliskilendirilmistir (Hoffmann ve Harshman, 1999; Rajpurohit ve ark.,
2018). 2018°de Kellerman ve arkadaslarinin dar alanda ve genis alanda dagilim gosteren
Drosophila tiirleriyle yaptigi ¢alismada, susuzluk toleransinin canlilarin dagilimida ¢ok

onemli bir stres cevabi oldugunu gostermislerdir (Kellermann ve ark., 2018).

Bir¢ok organizma evrimsel siire¢ boyunca bulunduklar1 habitatta su mevcudiyetiyle ilgili
degisikliklere maruz kalmiglardir ve bu degisikliklerin dolayli veya dogrudan kiiresel
iklim degisimiyle birlikte hizlanacagi beklenmektedir (Kellermann ve ark., 2012).
Ornegin, Culex pipiens’te susuzluk stresi metabolik aktivitelerini yavaslatmaktadir ve
yumurtalama basarisin1 azaltmaktadir. Bu nedenle populasyon dinamiklerinin de
etkilenebilecegi 6ngoriilmektedir. Ayrica Drosophila birchii’nin susuzluk toleransimnin
cok diisiik olmasi nedeniyle, yagmur ormanlar1 gibi kisitli habitatlarda dagilim
gOstermektedir bu nedenle yasayabildigi kisith habitatin kuraklasmasi, tirin yok

olmasiyla sonuglanabilir (Bazinet ve ark., 2010).

Susuzluk toleransinin ¢evredeki nem veya yagis gibi degiskenlerle iliskisinin diginda
birgok kitada klinal varyasyon gosterdigi yapilan ¢aligmalarla kamtlanmistir. Ornegin,
Hindistan’da D. kikkawai (Karan ve Parkash, 1998), D. melanogaster, D. ananassae,
Zaprionus indianus (Karan ve ark., 1998), D. repleta (Parkash’ ve Munjal’, 1999) ile;
Amerika’da D. melanogaster (Rajpurohit ve ark., 2018) ile; Avrupa’da ise D. subobscura
(Gilchrist ve ark., 2008)’nin enlemsel klin gosterdigi belirtilmistir. Diger bir deyisle,
enlem arttikca populasyonlarin susuzluk toleransi da artig gostermistir. Ayrica

Hindistan’da D. takahashii ve D. nepalensis (Parkash ve ark., 2005), Arjantin’de D.
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buzzatii (Sgrensen ve ark., 2005)’nin rakimsal klin de gosterdigi kanitlanmistir. Bu
nedenle susuzluk gibi 6nemli bir stres faktoriine adaptif cevaplari anlamak, iklim
degisikliginin canlilar {izerindeki etkilerini 6ngorebilmek igcin 6nemli bir cevresel

degiskendir (Kellermann ve ark., 2018).

Kiigiik viicutlu hayvanlar gorece yiiksek ylizey alani/hacim oranina sahiptirler. Bu
nedenle 6zellikler bocekler gibi kiiciik viicutlu hayvanlar yiliksek susuzluk riskiyle karsi
karsiya kalmaktadirlar (Wang ve ark., 2021). Cevredeki su mevcudiyetine veya
yokluguna gore canlilar farkli mekanizmalarla cevap verirler. Ornegin, Drosophila tiirleri
bulunduklart ¢evrede su miktarmin azalmast durumuna; 1) Kutikiiladan su kaybini
azaltararak, II) Su mevcudiyetinin azalmasina tolerans gelistirerek, III) Viicutlarinda
depoladiklar1 su miktarlarini arttirarak yanit verirler. Bu yollardan birini veya birden
fazlasin kullanarak susuzluk direncini arttirirlar (Kellermann ve ark., 2018; Wang ve
ark., 2021). Kalitsal bir karakter olan susuzluk toleransi arttik¢a ethanol ve aglik
toleranslar1 gibi diger fenotipik karakterlere cevaplarm da arttigi kanitlanmistir
(Hoffmann ve Parsons, 1989a). Fakat diger yandan 6diin-beden iliskisi olarak metabolik
hizi ve yumurta verimini diistirdiigii gosterilmistir (Service ve Rose., 1985). Bu
mekanizmalarin genetik, molekiiler ya da genomik temellerini anlamak, iklim
degisiminin yol acacagi ongoriilen susuzluk kosullarmin canlilar iizerindeki etkilerinin
tahmin edilmesini saglayacaktir (Wang ve ark., 2021). Drosophila cinsi; tropik
ormanlardan kurak bolgelere kadar genis bir dagilim alanina sahip olmasi (Wang ve ark.,
2021) ve populasyonlarmin susuzluk direncinin yiiksek kalitlanabilir bir karakter olmasi
(Hoffmann ve ark., 2003) nedeniyle susuzluk toleransi ile ilgili ¢alisilmalarin odaginda
bulunmaktadir. Ozellikle Sahra alt1 Afrika’dan koken alan ve kozmopolit bir tiir 6zelligi
kazanan D. melanogaster ’in farkli habitatlara giiglii adaptasyon yetenegine sahip olmasi,
farkli nem kosullarma adaptasyon mekanizmalarinin genetik temelinin anlagilmasi i¢in

uygun bir organizma haline getirmistir (Wang ve ark., 2021).

Drosophila’da susuzluk toleransi populasyonlar arasi, populasyonlar igi ve tiirler arasi
olarak uzun yillardir ¢alisilmaktadir (Hoffmann ve Harshman, 1999). Bu g¢alismalar;
ekstrem stres seviyelerine organizmalarin ne gibi cevaplar verdigi, morfolojik ve
fizyolojik olarak incelendiginde susuzluk direncinin nasil bir genetik cevabinin oldugu
ve susuzluk toleransmin yasam dykiisii karakterlerinde ne gibi 6dun-beden iliskisine yol
actigii anlayabilmek i¢in gergeklestirilmektedir (Hoffmann ve Harshman, 1999).

Susuzluk toleransinin tiirler aras1 yiiksek bir varyasyon gostermesi bu karakter ile ilgili
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karsilastirmali ¢galigmalar yapilmasima ve evrimsel olarak korunan kalitimsal yolaklar ile
odiin-bedel igerisinde oldugu karakterlerin tanimlanmasina olanak tanimaktadir. Ornegin,
Drosophila cinsine ait D. movajensis tirl susuzluk kosullarini 39 saatten daha fazla tolere
edebilirken, D. yakuba turd ise en fazla 9 saate kadar susuzlugu tolere edebilmektedir
(Kellermann ve ark., 2012; Wang ve ark., 2021). Populasyonlar aras1 yliksek varyasyonlar
ise bu karakter ile iligkili gen bolgelerinin ve/veya odiin-bedel igerisinde oldugu
karakterlerin tanimlanmasimi saglamaktadir. Bu yontem ile D. melanogaster’de susuzluk
stresinin varyasyonuna katkida bulunan kantitatif karakter lokus (QTL)’lar1 tanimlanmis
(Rane ve ark., 2019) ve aday genler belirlenmistir (Telonis-Scott ve ark., 2012). 2010’da
yapilan bir ¢aligmada Dessicate (Desi) geninin susuzluk toleransinda fonksiyonel 6nemi
oldugu anlasilmistir (Kawano ve ark., 2010). Drosophila larvalarinin beslenme
peryodunda nemli ortamda bulunduklarida Desi geninin ifadesinin azalmasi, bunun tersi
kurak ortamda bulunduklarinda ise bu genin ifadesininin artmasi bu genin Drosophila
larvalarinda susuzluk direncine kars1 verilen cevap ile iliskili oldugu ortaya konmustur

(Kawano ve ark., 2010).

2.5.2. Tuz Toleransi

NaCl hayvanlarm osmoregiilasyonu ve ndral isleyisleri gibi ¢esitli fizyolojik fonksiyonlar
icin oldukca 6nemlidir (Russell ve ark., 2011). Tuzluluk miktarmin organizmalarin ig
stvilarmin izoozmotik noktasinin altinda veya {istiinde olmas1 metabolizmalarmi ve su
dengesini bozmaktadir. Ozellikle sucul organizmalar temiz sularm tuzlulugu, su
asidifikasyonu, otrofikasyon gibi birgok stres faktoriiyle karsi karsiya kalmaktadir. Bu
gibi etkiler organizmalarin performanslarmi, stres cevaplarini ve komiinite yapisini
degistirebilmektedir (Velasco ve ark., 2019). Viicuda tuz almmi diizenlenmesi,
organizma i¢in tehlikeli olabilecek yliksek tuz miktar1 bulunan ¢evrelerden kaginma gibi
davranislarla ve biinyelerindeki tuzun atilmasi gibi metabolik mekanizmalar sayesinde
saglanir (Russell ve ark., 2011). Hem sodyum hem de klor canlilarin sindirim
mekanizmalar1 i¢in gerekli olmasina ragmen viicutta depolanmaz ve disaridan alinmasi
gereken maddelerdir (Niewalda ve ark., 2008). Bu nedenle s6z konusu mekanizmalarin
mevcut NaCl konsantrasyonlarina ve canlinin i¢ dengesine veya ihtiyaglarina bagli olarak

degisiklik gostermektedir.

Diinya ¢apinda artacagi dngdriilen tuz konsantrasyonlarmin bir¢ok bitkide (Magistad ve
ark., 1943; Zhu, 2001, Parida ve Das, 2005; Ashraf ve Orooj., 2006), baz1 sucul canlilarda
(Schofield, 1976; Vanessa ve ark., 2014; Hintz ve Relyea., 2019) etkileri ¢ogu
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arastrmanin konusu olmustur. iklim degisimiyle birlikte meydana gelecek olan tuz
miktarindaki artisin, canlilar iizerindeki etkilerinin dngoriilebilmesi i¢in calismalarin
model organizmalarla yapilmasi dnemlidir. Ciinkii model organizmalarin fizyolojisi,
cevresel degiskenlere verdikleri biyolojik yanitlar, adaptasyon ve evrim mekanizmalar1

uzun yillardir ¢alisilmaktadir.

Laboratuvarimizda 2019 yilinda farkli D. melanogaster dogal populasyonlari kullanilarak
tuz toleranslariyla ilgili bir 6n ¢alisma hazirlanmistir. Ankara, Sanlurfa, Elazig, Hatay,
Almanya ve Uganda populasyonlart kullanilarak yapilan g¢alismada, farkli dogal
populasyonlarin besiyeri igerigindeki tuz miktarmin yumurtadan pupa evresine gegisi
incelenmistir. Deneyde, tuz icermeyen besiyeri (kontrol grubu), orta miktarda tuz iceren
besiyeri (%1.7) ve yiksek miktarda tuz iceren besiyeri (%3.8) kullanilmistir. On
calismanin sonucunda ¢evredeki tuzluluk orani D. melanogaster populasyonlarinin
fenotipik cevaplar1 etkilenmistir. Russell ve arkadaglarinin (2011) yaptig1 bir calismada
ise farkli tuz konsantrasyonlarinda tutulan D. melanogaster larvalarinin bulunduklari
konsantrasyondan daha diisiik konsantrasyondaki besiyerine aktarildiginda NaCl’ye
afinite gosterdiklerini, yiiksek konsantrasyondaki besiyerine aktarimlarinda ise tuzdan
kaginma davranig1 gosterdikleri g6zlenmistir. Elde edilen bu sonug, larvalarin besiyeri

icerigindeki tuza adapte olduklarini géstermektedir (Russell ve ark., 2011).

Tuz toleransmin dogal varyasyon gosterdigi D. melanogaster’in dort populasyon ile
yapilan bir deneysel evrim ¢alismasi ile kanitlanmistir. Calisma, dort populasyonun 28
yil boyunca %5, %6, %7.5 ve %9.5 tuz konsantrasyonlarinda segilim sonrasi bazi
karakterlerin Ol¢iilmesini ve tuz toleransinda varyasyonuna neden olan lokuslarmn
belirlenmesini hedeflemistir. Tuz toleransl bireyler yiiksek NaCl igeren ortamlarda daha
hizli gelisim gostermislerdir ve nemli besiyerlerinden daha uzaga pupalasma egilimi
sergilemislerdir. Sonugta, farkli konsantrasyonlardaki tuz miktarmin larval gelisim
stiresini, hayatta kalabilirligi ve pupalasma davranisini etkiledigi elde edilmistir (Riedl ve
ark., 2016). Stergiopoulus ve arkadaslarinin (2009) ile benzer sonuclar elde edilerek
larval ve pupal tuz toleransimin farkli lokuslar iligkili oldugu gosterilmistir (Riedl ve ark.,
2016). Pupal yasayabilirlik ile iligkili lokuslarin bir kismi 3. kromozomun sag kolunda,
In(3R)Payne inversiyon bolgesi igerisinde tanimlanmustir (Riedl ve ark., 2016). Ayrica
Salty dog SLC5 simporter, Drosophila’da tuz stres cevabini diizenleyen bir gen oldugunu
ve yiiksek tuz icerikli besinlerde hayatta kalmay1 saglayan temel bir isleve sahip oldugu
bilinmektedir (Stergiopoulus ve ark., 2009).
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Tiim bunlar g6z 6niinde bulunduruldugunda karasal organizmalarin ileride karsilasacagi
tuz birikimi hayatta kalma ve diger yasam Oykiisii karakterlerinde 6nemli degisikliklere
yol agma potansiyeli vardir. Kurak, yar1 kurak ve nemli bolgelerdeki model organizma
olan Drosophila tiirlerinin iklim degisimine verecekleri stres cevaplari tam olarak
bilinmemektedir ve farklilik gosterecegi tahmin edilebilir. Bu nedenle farkli iklimsel
bolgelerden toplanan populasyonlarin tuz tolerans araliklarnin belirlenmesi bu
populasyonlarin gelecekte degisen iklime verecekleri yanitlart 6ng0rebilmek bakimindan

onemli bilgiler verebilir.

3. MATERYAL VE METOT
3.1. Kullanilan Populasyonlar

Bu caligmada, kuraklik ve tuzluluk orani bakimindan degisiklik gosteren bes farkl
cografi bblgede (kurak, yar1 kurak ve nemli) bulunan dogal D. melanogaster
populasyonlar1 ile caligilmistir (Sekil 3.1). Populasyonlar, Mayis 2018’de Elazig
Catalharman’dan, Mayis 2018’de Sanlurfa Harran’dan, Temmuz’da 2020’de Ankara
Yesiloz’den, Eyliil 2020’de Konya Kulu’dan ve Temmuz 2020°de Rize Camlihemsin’den
toplanarak izodisi soy hatlar1 (tek disinin kurucu oldugu soy hatlar1) yontemi ile
laboratuvarda kiiltiire alinmistir. Populasyonlarin toplandigi bélgelerin iklimsel verileri

Cizelge 3.1’de verilmektedir.
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Sekil 3. 1. Calismada kullanilan populasyonlarin toplandiklar1 bolgedeki kuraklik katsayilarinin
gOsterimi (Harita, http://www. mgm.gov.tr adresinden alinmaistir).

23



Cizelge 3.1°de verilen iklimsel degiskenler, Catalharman ve Camlihemsin i¢in toplandig1
aya ait veriler ve diger populasyonlar i¢in toplandigi aydan bir énceki aya ait verileri
gostermektedir. D. melanogaster yasam dongisiinii yaklagik 10-15 ginde
tamamlamaktadir. Bu nedenle topladigimiz soy hatlarini temsil eden disi bireyler yaklagik
10-15 giin Oncesinde yumurta veya larva evresinde oldugu diisliniilebilir. D.
melanogaster yumurta ve pupa evrelerinde hareketsiz kaldiklar1 i¢in dogal segilimin en
cok etki gosterdigi gelisim basamaklaridir. Catalharman ve Camlithemsin populasyonlari
ay sonunda toplandiklar1 i¢in, analizlerde toplandiklar1 aya ait iklimsel veriler

kullanilmastir.

Cizelge 3. 1. D. melanogaster populasyonlarinin toplandigi bolgelerin cografi ve iklimsel
degiskenler (Iklimsel degiskenler toplandiklari yil ve aya aittir. Bu veriler, MGM -Meteoroloji
Genel Miidiirliigii’ nden ve Yesil6z icin Gudil, Catalharman icin Caoteli Koyii; diger bolgeler igin
ayni bolgenin istasyonlarindan alinmustir).

KONYA-  ANKARA- RIZE- ELAZIG- SANLIURFA-
KULU  YESILOZ CAMLIHEMSIN CATALHARMAN  HARRAN

ENLEM 39,05° 40,15° 41,00° 38,49° 35,51°

BOYLAM 33,05° 32,15° 40,59° 39,08° 39,01°

RAKIM
(METRE)
YAGIS
(AYLIK
TOPLAM,
MM)
ORTALAMA

NEM 34.0 68.5 96.8 76.0 44.6
(AYLIK, %)
ORTALAMA
MINIMUM
NEM
(AYLIK, %)
ORTALAMA
MAKSIMUM
NEM
(AYLIK, %)
ORTALAMA

SICAKLIK 23.2 20.2 20.5 17.3 19.0
(AYLIK, °C)
ORTALAMA
MINIMUM 14.7 12.8 17.2 13.0 11.3
SICAKLIK
(AYLIK, °C)
ORTALAMA
MAKSIMUM | 31.2 385 25.5 22.2 26.8
SICAKLIK
(AYLIK, °C)

994 682 325 997 470

0.0 62.5 147.8 72.2 20.4

19.3 33.7 78.7 47.3 21.0

53.9 94.9 100.0 95.1 67.4
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3.1.1 Soy Hatlarimin Kiiltiiriiniin Yapilmasi

Dogadan toplanarak laboratuvara getirilen D. melanogaster disileri, izodisi soy hatlar1
olusturmak tizere disi bireyler ayr1 ayri besiyeri igeren tiiplere alinmistir ve tek bir disiden
meydana gelen dollerin devamliligi saglanmistir. Boylece yapilan deneylerin standart
kosullarda gergeklestirilebilmesi igin tiim soy hatlarmin tek bir genotipi temsil etmesi
saglanmistir. Soy hatlarmm kiiltiiri standart laboratuvar kosullarindaki (25 °C, %60 nem

ve 12:12 aydinlik : karanlik fotoperyodu) iklim kabinlerinde devam ettirilmistir.

Standart kosullarda ortalama hayat dongiisii (yumurtadan ergine) 10 - 15 gun olan D.
melanogaster’in soy hatlarinin kiiltiiri standart besiyeri (1 litre igin; 45 g misir unu, 50 g
seker, 35 g maya, 10 g agar, 5 mL propiyonik asit ve 1,4 g/7 mL Metil Paraben/Ethanol
cozeltisi) iceren tiplerde yaklasik 3 haftada bir yenilenerek devam ettirilmistir.
Kultirlerin devaminda ergin bireyler taze besiyerine aktarildiktan 3 giin sonra kiiltiir
tuplerindeki larval rekabeti 6nleyebilmek ve kusaklarin birbirine karigsmasini engellemek

icin tliplerden uzaklastirilmistir.

Farkli zamanlarda toplanan populasyonlar arasinda laboratuvar adaptasyonuna bagli
farkliliklarin Onlenebilmesi ig¢in soy hatlar1 en erken F5°te (5. kusakta) deneylere
alinmistir. Boylece tiim soy hatlarinin benzer oranda laboratuvar adaptasyonu kazandigi

kabul edilmistir.

3.2. Molekiler Cahsmalar

3.2.1. DNA izolasyonu

Molekuler analizlerin icin DNA izolasyonu her bir soy hattindan 20 erkek birey
kullanilarak toplam 79 soy hatti igin gergeklestirilmistir. DNA izolasyonu PureLink
Genomic DNA Kit (Invitrogen) ile iireticinin belirledigi protokol kullanilarak yapilmistir.
Elde edilen DNA’larin konsantrasyon dl¢iimleri igin BioSpec-Nano Spectrophotometer
(Shimadzu) cihazi kullanilmistir. Uygun konsantrasyon ve safliktaki DNA’lar inversiyon

taramalar1 i¢in kullanilmistir.

3.2.2. Kromozomal Inversiyonlarin Amplifikasyonu

Bu tez kapsaminda In(2L)t, In(3R)K ve In(3R)Payne inversiyonlar1 ¢aligilmistir. Soy
hatlarinin tasidigi inversiyonlar1 belirlemek i¢in PZR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu)
gerceklestirilerek jel elektroforezinde goriintiilenmistir. Goriintilleme sonucunda soy
hatlarinin tasidiklar1 inversiyonlar belirlenmistir. Bdylece populasyonlarin bu g

inversiyon bakimindan frekanslar1 hesaplanmistir.
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3.2.2.1. In(2L)t inversiyonunun Amplifikasyonu

2. kromozomun sol kolunda bulunan, yaklasik 11 milyon b¢ uzunlugundaki (2,225,744-
13,154,180) In(2L)t inversiyonunun genotiplenmesi igin, Andolfatto ve arkadaslarmin
(1999) olusturduklar1  protokole gore tasarladiklari In(2L)t_stC545 (5°-
GACTCTTTCTGCTTCGATCACTAAG-3’), In(2L)t_stG18 (5°-
CCGTTCCCACCGCACAGAGTTGCCTGTC-3?) ve In(2L)t_InA151 (5°-
TATTTTGGTGGCCTGTTTCAG-3")  primerleri  kullanilarak  tespit  edilmistir
(Andolfatto ve ark., 1999). U¢ primer ile gergeklestirilen bu protokol ile tek bir PZR
amplifikasyonu ile hem inversiyonlu hem de standart kromozomlarin tespiti miimkiin
olmaktadir. Amplifikasyon ¢6zeltisi 1x Buffer, 2 mM MgCl,, 0,1 mM dNTP, 0,25 mM
primerler ve 0,25 U Tagq polimeraz ile hazirlanmustir. Ug primer ile yapilan PZR, sirasiyla
94 °C’de 30 saniye, 53 °C’de 30 saniye, 72 °C’de 30 saniye ve her bir asama 30 dongii
olacak sekilde ayarlanmistir. Elde edilen 6 pLL PZR {iriinleri 100 bg’lik DNA belirteci ile
%?2’lik agaroz jelde yiiriitiilmiistiir. 500 bg biiyiikligiindeki amplifikasyon tiriinii standart
kromozoma, 250 bg¢ biiytlikliigiindeki amplifikasyon {iriinii ise inversiyonlu kromozoma
isaret etmektedir. Buna gore soy hatlar1 sadece 500 b¢’de amplifikasyon iiriiniine sahip
ise homozigot standart, sadece 250 b¢’de amplifikasyon {irliniine sahip ise homozigot
inversiyonlu, hem 500 bg¢’de hem de 250 b¢’de amplifikasyon iirliniine sahip ise

heterozigot inversiyonlu olarak genotiplenmistir.

3.2.2.2. In(3R)K Inversiyonunun Amplifikasyonu

3. kromozomun sag kolunda bulunan, yaklasik 14 milyon b¢ uzunlugundaki (11,750,567-
26,140,370) In(3R)K inversiyonunun genotiplenmesi icin iki asamali PZR reaksiyonu
gerceklestirilmistir. Ik asamada IN(BR)K_prox_std+ (5°-
TTTTAGCCAACGCAATAGGG-3’) ve In(3R)K_prox_std- (5°-
AGCCCGTGTGGTAATCGTAG-3") primerleri (Corbett-Detig ve Hartl, 2012)
kullanilarak tiim soy hatlar1 i¢in amplifikasyon gergeklestirilmistir ve uygun PZR
reaksiyonu yapilmistir. Amplifikasyon ¢ozeltisi 1x Buffer, 2 mM MgClz, 0.1 mM dNTP,
0.25 mM primerler ve 0.5 U Taq polimeraz ile hazirlanmistir. Buna gore, PZR sirastyla
94 °C’de 2 dakika, 58 °C’de 75 saniye, 72 °C’de 30 saniye ve her bir asama 30 dongii
olacak sekilde ayarlanmustir. Elde edilen 6 pL PZR iirtinleri 100 bg’lik DNA belirteci ile
%?2’lik agaroz jelde yiriitilmustiir. 1227 be¢ biyiikligiindeki amplifikasyon Urdnd

standart kromozoma isaret etmektedir.
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Ikinci asamada, In(3R)K _dist_inv+ (5’-CGTAATCCCGGCTTTAGGA-3’) ve
IN(BR)K _dist_inv- (5>-TGAAAGGGTGGCATTGTTT-3") primerleri (Corbett-Detig ve
Hartl, 2012) kullanilarak tiim soy hatlar1 i¢in amplifikasyon gerceklestirilmistir ve uygun
PZR reaksiyonu yapilmigtir. Amplifikasyon ¢0zeltisi 1x Buffer, 2,5 mM MgClz, 0.1 mM
dNTP, 0,25 pM primerler ve 2.5 U Taq polimeraz ile hazirlanmistir. Buna gore PZR
strastyla 94 °C’de 2 dakika, 54 °C’de 30 saniye, 72 °C’de 30 saniye ve her bir agama 30
dongii olacak sekilde ayarlanmustir. Elde edilen 6 pL PZR driinleri 100 bg’lik DNA
belirteci ile %2’lik agaroz jelde yiirtitiilmustiir. 1227 be biiytlikliigiindeki amplifikasyon
urund standart kromozoma, 218 bg biiyiikligiindeki amplifikasyon {irlinii ise inversiyonlu
kromozoma isaret etmektedir. Buna gore soy hatlar1 sadece 1227 b¢’de amplifikasyon
urliniine sahip ise homozigot standart, sadece 218 bg’de amplifikasyon {iriiniine sahip ise
homozigot inversiyonlu, hem 1227 bg’de hem de 218 b¢’de amplifikasyon iirliniine sahip

ise heterozigot inversiyonlu olarak genotiplenmistir.

3.2.2.3. In(3R)Payne inversiyonunun amplifikasyonu

3. kromozomun sag kolunda bulunan, yaklasik 8 milyon b¢ uzunlugundaki (16,432,209-
24,744,010) In(3R)P inversiyonunun genotiplenmesi icin  PZR  reaksiyonu
gerceklestirilmistir.  P2-  (5’-AAATGCTGCACGTAATTGTAAGTTATGAGC-3’)
(Matzkin ve ark., 2005) ve Tok 24813— (5’-TTTGTTTGTGTCTGTGTGAGCTGC-3")
(Sezgin ve ark., 2004) primerleri kullanilarak tiim soy hatlar1 i¢in amplifikasyon
gergeklestirilmistir ve uygun PZR reaksiyonu yapilmistir. Amplifikasyon ¢ozeltisi 1x
Buffer, 2,5 mM MgCl,, 0,08 mM dNTP, 0,25 mM primerler ve 0,2 U Taq polimeraz ile
hazirlanmistir. Buna gore, PZR sirasiyla 94 °C’de 2 dakika, 60 °C’de 30 saniye, 72 °C’de
30 saniye ve her bir asama 30 dongii olacak sekilde ayarlanmistir. Elde edilen 6 pL PZR
urtinleri 100 b¢’lik DNA belirteci ile %2’lik agaroz jelde yiiriitiilmistiir. 663 bg
biiyiikliiglindeki amplifikasyon {iriinii inversiyonlu kromozoma isaret etmektedir. Buna
gore soy hatlar1 663 b¢’de amplifikasyon iirliniine sahip ise inversiyonlu kromozom, 663

b¢’de amplifikasyon iiriiniine sahip degilse standart kromozom olarak genotiplenmistir.

3.3. Susuzluk Toleranslarimin Olgiilmesi

Farkli kuraklik seviyelerine sahip bolgelerden toplanan bes dogal D. melanogaster
populasyonunun susuzluk stresine karsi verecegi cevaplarin anlasilmasi i¢in susuzluk
toleranslar1  Olglilmiistir. Bu deney icin  Kulu populasyonundan 15, Harran

populasyonundan 13, Catalharman populasyonundan 12, Yesiloz populasyonundan 15 ve
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Camlihemsin populasyonundan 19 soy hatti olmak U(zere toplam 74 soy hatti

kullanilmistir.

Deneye alinacak sineklerde Ol¢giilen stres cevabina yansiyabilecek ¢evresel etkileri en aza
indirgemek i¢in iki kusak Oncesinden soy hatlar1 standart ¢evresel kosullar altinda
cogaltilmistir. Bunun i¢in ilk agsamada tiiplerde kiiltiire alinan soy hatlari, 50 ml besiyeri
iceren kiiltiir siselerine aktarilarak yumurtlamalar1 saglanmis, ayn1 ergin bireyler 72 saat
sonra yeni kiiltiir siselerine aktarilarak 72 saat tiremeleri saglandiktan sonra siselerden
uzaklastirilmistir. Bu siselerden yaklasik 10-15 giin sonra ¢ikan erginler CO: ile
bayiltilarak kontrollii caprazlar gerceklestirilmistir. Bu ¢aprazlar, her soy hatti i¢in 6 adet
10 ml besiyeri iceren blyuk tuplerde yirmiser disi ve onar erkek bireyin ¢aprazlanmasi
ile gerceklestirilmis ve bu ergin bireyler 24 saat sonra tiiplerden uzaklastirilmistir. 10-15
gun sonra pupasyonu tamamlanan yavrudéllerin ¢ikisimni takiben her soy hattina ait 1-3
giin yasinda olan 100 disi ve 100 erkek yavru birey CO; ile bayiltilarak, esey ayr1 olarak
10’ar adet besiyeri igeren tiiplere aktarilmistir. Bireyler, verilen anestezinin etkisinden
kurtulmasi amaciyla en az 48 saat iklim kabinlerinde bekletilmistir. Boylece her soy hatti
icin gelisimini standart ¢evresel laboratuvar kosullarinda tamamlayan susuzluk deneyine

aliacak sinekler elde edilmistir.

Susuzluk deneyine alinmak {izere besiyeri igeren tiiplerde bulunan 3-7 giin yasindaki
bireyler bos cam tlplere aktarilmistir. Cam tiipler, pamuk tipa ile kapatilarak tipanin
Uzerine 2 g silika jel tartilarak eklenmis ve tiiplerin hava ile temasini kesmek amaciyla
agizlar1 Parafilm ile kapatilmistir (Sekil 3.2). Bu sekilde tiipiin igerisindeki nemin
seviyesi diistiriilerek kuru ortam saglanmustir. Bireylerin cam tiiplere alindigi an 0. saat
olarak kabul edilmistir ve bu noktadan itibaren 5. saatte baglamak iizere saat bas1 yapilan
saymmlar ile 6len bireyler sayilarak 6lim saati not edilmistir. Bu sayim, son birey dlene
kadar devam etmistir. ilk 5 saatte meydana gelen dliimler susuzluga bagli olmayan

oliimler olarak kabul edilip analiz dis1 birakilmistir (15071 bireyde toplam 9 birey).
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Sekil 3. 2. Susuzluk toleransi 6l¢limii igin hazirlanan cam tiipler.

3.4. Soy Hatlarimin Farkli Tuz Konsantrasyonlarinda Gelisim Siiresinin incelenmesi

Populasyonlarin tuza toleranslar i¢in gerceklestirilen gelisim deneyinde kullanilan tuz
konsantrasyonlarini belirlemek icin oncelikle populasyonlar i¢in toksik etki yaratacak
dozlar belirlenmistir. Bunun i¢in bireylerin %100’iinii 6ldiiren doz (LD100) tespit
edilmistir. Konsantrasyonlar, laboratuvarimizda daha once yapilan bir 6n ¢alisma baz
almarak belirlenmistir. Buna gore her populasyona ait rastgele 5 soy hatt1 se¢ilmistir ve
her bir tiip 7 ml olacak sekilde, tuz icermeyen kontrol grubu (%0), %2, %3, %4, %5 ve
%06 tuz oranlarina sahip besiyerleri kullanilmistir. Bu besiyerleri tiim soy hatlarindan, her
tuz oranina sahip besiyeri igin 3’er tekrar seklinde gerceklestirilmistir. Ayrica besiyerinde
tuzun homojen olarak dagilmasini saglamak igin tuz ilik su igerisinde ¢ozdiiriilerek,
besiyeri pistikten sonra eklenmis ve besiyerine iyice karismasi saglanmistir. BOylece,
populasyonlar aras1 varyasyonun en iyi gézlendigi tuz konsantrasyonlar %2 ve %3 olarak

saptanarak gelisim deneyi bu dozlar kullanilarak gergeklestirilmistir.

Soy hatlarmin farkli tuz konsantrasyonlarinda gelisim siiresinin incelenmesi igin
oncelikle laboratuvar kosullarinda kiiltiiri yapilan populasyonlara ait soy hatlar1 50 ml
besiyeri iceren siselerde cogaltilmistir. Iki kusak sonra ¢ikan yavru bireyler, 20 disi ve 10
erkek olacak sekilde kontrollii ¢iftlestirme yapilmasi amaciyla 10 ml besiyeri i¢ceren yeni
tiiplere aktarilmigtir. 24 saat sonra erginler bu tiiplerden uzaklastirilmistir ve deney
kosullar1 olan 25 °C, %60 nem ve 12:12 aydinlik : karanlk fotoperiyot kosullarina sahip
iklim kabinlerine kaldirilmistir. Bu ¢aprazlar sonrasi her soy hattindan meydana gelen
yavrular, yumurtlamay1 arttirmak i¢in ortasinda su ile macun kivamina getirilmis maya
bulunan, %2 agar dokiilmiis petri kaplar1 ile kapatilan yumurta toplama kafeslerine

almmustir (Sekil 3.3). Yumurtalar, ince uglu pens yardimi ile toplanmistir. Toplanan
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yumurtalar %0 (kontrol), %2 ve %3 tuz konsantrasyonu iceren 7 ml besiyerlerine 40’ar
adet ve her konsantrasyon i¢in 3 tekrar olacak sekilde aktarilmistir. Boylece her soy hatti
icin toplam 360 yumurta toplanmistir. Yumurtalarin besiyerine aktarildigi gin ve saat not
edilerek gelisim siiresinin 0. saati olarak kabul edilmistir. Geceleri metabolik aktivitenin
yavag olmasi, pupasyon ve ergin ¢ikiglarinin ¢ogunlukla sabaha karsi ve aksamiizeri
oldugundan tiipler giinde {i¢ defa, 08:30-12:30-16:30 saatlerinde kontrol edilerek
yumurtadan pupaya (Y-P) ve yumurtadan ergine (Y-E) gelisim siireleri dlgiilmiistiir. Her
soy hattina ait pupadan ergine (P-E) gelisim siiresi verileri, yumurtadan ergine ve
yumurtadan pupaya gelisim siirelerinden c¢ikarilarak elde edilmistir. Ayrica, ¢ikan
erginlerin eseyleri belirlenerek esey oranlar1 hesaplanmistir. Bununla birlikte olusan
pupalar ve erginler sayilarak yumurtadan pupaya, yumurtadan ergine yasayabilirlikler
Olciilmiistiir. Pupadan ergine gelisim siiresinde yasayabilirlik verileri, yuamurtadan ergine
yasayabilirlik verilerinden, yumurtadan pupaya yasayabilirlik verileri ¢ikarilarak elde

edilmistir.

Gelisim deneyleri her populasyona ait soy hatlarindan rastgele beser soy hatt1 secilerek,

3 set olusturularak gerceklestirilmistir.

Sekil 3. 3. Farkli tuz konsantrasyonlarinda gelisim siiresi belirlenmesi i¢in kullanmilan yumurta
toplama kafesleri ve agar dokiilmiis petriler.
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3.5. Istatistiksel Analizler

3.5.1. inversiyon Frekanslarinin Analizi

Bu tez kapsaminda, tiim soy hatlarinda In(2L)t, In(3R)P ve In(3R)K inversiyon frekanslar1
hesaplanmistir. Buna gore soylar standart kromozom dizilimine sahip, homokaryon veya
heterokaryon inversiyonlu seklinde not edilmistir. Inversiyon frekanslari homokaryon
veya heterokaryon inversiyonu tasiyan soy hatti sayilarmin, toplam soy hatt1 sayisina
boliinerek, populasyonlardaki frekanslar1 hesaplanmistir. Elde edilen frekanslarin ve
populasyona ait soy hatlarinda goriildiigli sayinm gorsellestirilmesi icin R programinda
(R Core Team, 2021) “readx1” (Wickham ve Bryan, 2019), “ggplot2” (Wickham, 2016)
ve “scales” (Wickham ve Seidel, 2020) paketleri kullanilmustir.

3.5.4. Soy Hatlarinin Susuzluk Toleransinin Analizi

Populasyonlara ait susuzluk toleranslar1 Olgiilmesi deneyinde elde edilen verilerinin
aykir1 degerleri (outlier) belirlenmistir ve ilk 5 saatteki 6liim verileriyle birlikte veri
setinden ¢ikarilmistir. 15072 bireyden 60 birey aykir1 deger olarak belirlenmistir ve R
programinda (v.4.0.5) (R Core Team, 2021) populasyon ve esey ayr1 “readx!” (Wickham
ve Bryan, 2019) ve “ggplot2” (Wickham, 2016) paketleri kullanilarak olusturulan Kutu-
cizgi grafigi incelenerek veri setinden ¢ikarilmistir. Ortalama susuzluk toleransi siiresi
verilerinin normal dagilim gosterip gostermedigi SPSS (Version.22) istatistik programi

(IBM Corp., 2013) kullanilarak belirlenmistir.

Eseyler aras1 fark, R programinda “Ismeans” (Lenth, 2016),“emmeans” (Lenth, 2021),
“Matrix” (Bates ve Maechler, 2021) ve “lme4” (Bates ve ark., 2015) paketleri
kullanilarak, genel dogrusal karma model (Generalized Linear Mixed Model GLMM) ile
maksimum olabilirlik (Maximum Likelihood — ML) yontemi segilerek analiz edilmistir.
Model i¢ ige ge¢mis (nested) model seklinde olusturulmustur. Rassal (random) faktorler
oldugu icin analizler “lmer” fonksiyonu ile gerceklestirilmistir. Modelde sabit etkili
(fixed effect) olarak esey, rassal etkili (random effect) olarak soy hatti, replikalar ve
populasyonlar kullanilmistir. Soy hatlar1 populasyon ile replikalar ise soy hatlar1 ile ig ige
gecirilmistir. Modelde Sure=6liim zamani, Pop=Populasyonlar1, Soy= soy hatlarini, Rep=

replikalar1 gostermektedir. Analizler,

Imer(Stire ~ Esey + (1| Soy : Pop) + (1 | Rep : Soy : Pop))
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modeli kullanilarak gerceklestirilmistir ve eseysel farklilik p<0.0001 dizeyinde
istatistiksel olarak anlamli bulunmustur. Eseysel farkliligin yarattigi anlamlilik
populasyon ve soy farklarmi maskelememesi igin analizler esey ayri olarak
stirdiirilmiistiir. Esey ayr1 analizler ayn1 paketlerle ve yine i¢ ice ge¢mis (nested) model
ile gerceklestirilmistir. Modelde sabit etkili (fixed effect) olarak populasyonlar, rassal
etkili (random effect) olarak soy hatti ve replikalar kullanilmistir. Soy hatlar1 populasyon
ile i¢ ice gecirilmistir. Replikalar ise soy hatlar1 ile i¢ ice gecirilmistir. Modelde
Sure=o6lim zamani, Pop= Populasyonlari, Soy= soy hatlarini, Rep= replikalari

gOstermektedir. Esey ayr1 analizler,

Imer(Stire ~ Pop + (1 | Soy : Pop) + (1| Rep : Soy : Pop))

modeli kullanilarak yapilmistir ve daha sonra post hoc ikili karsilastirmalar i¢in Tukey

testi kullanilmistir.

Grafiklerin hazirlanmasinda R programinda (v.4.0.5) (R, 2021) “readxI” (Wickham ve
Bryan, 2019), “ggplot2” (Wickham, 2016), “ggpubr” (Kassambara, 2020), “plyr”
(Wickham, 2011) ve “rcompanion” (Mangiafico, 2021) paketleri kullanilmustir.
Grafiklerdeki 32opulasyon32ar arasi farklarin ikili karsilastirmalar1 yine Tukey testi ile

“multcomp” (Hothorn ve ark., 2008) paketi kullanilarak gerceklestirilmistir.

3.5.5. Farkh Tuz Konsantrasyonlarinda Gelisim Siiresinin Analizi
Y-P, P-E ve Y-E’e gelisim siiresi verilerinin toplam 17,425 bireyden 136 birey aykiri
deger olarak, R programinda (v.4.0.5) (R Core Team, 2021) populasyonlar ve dozlar ayri
“readxI” (Wickham ve Bryan, 2019) ve “ggplot2” (Wickham, 2016) paketleri kullanilarak
olusturulan kutu-gizgi grafigi incelenerek veri setinden ¢ikarilmigtir. Ayrica, gelisim
stiresi analizlerinde her konsantrasyon ve gelisim basamagi bakimindan veri elde edilen
soy hatlar1 kullanilmistir. Bu nedenle P-E %3 tuz konsantrasyonunda pupa veya ergin
olusumu gézlenmedigi i¢in Kulu, Catalharman ve Camlthemsin populasyonlarindan birer

soy hatt1 tiim analizlerin disinda birakilmastir.
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Farkli tuz konsantrasyonlarinda ortalama gelisim siiresi verilerinin normal dagilim
gosterip gostermedigi SPSS (Version.22) istatistik programi (IBM Corp., 2013)
kullanilarak belirlenmistir. Elde edilen veriler, R programinda “Ismeans” (Lenth, 2016),
“emmeans” (Lenth, 2021), “Matrix” (Bates ve Maechler, 2021) ve “lme4” (Bates ve ark.,
2015) paketleri kullanilarak, genel dogrusal karma model ile maksimum olabilirlik
(Maximum Likelihood — ML) yontemi segilerek analiz edilmistir. Model, i¢ ige gegmis
model seklinde olusturulmustur. Rassal faktorler oldugu i¢in analizler “lmer” fonksiyonu
ile gergeklestirilmistir. Modelde Y-P ve P-E verileri icin sabit etkili olarak populasyonlar
ve doz, rassal etkili olarak soy hatti, replika ve set kullanilmistir. Soy hatlar1 populasyon
ile i¢ ice gegirilmistir. Replikalar ise soy hatlar1 ile i¢ i¢e gecirilmistir. Y-E verileri i¢in
bu modele ‘esey’ sabit etkili faktor olarak eklenmistir. Modelde Stre=Gelisim siiresini,
Doz=Tuz konsantrasyonlarini, Pop=Populasyonlari, Soy=Soy hatlarini, Rep=Replikalar1,
Set= Setleri ve Esey=Eseyi gostermektedir. Buna gore yumurtadan pupaya gelisim
stresinin analizi icin;
Imer(Stire ~ Doz + Pop + Pop*Doz + (1 | Soy : Pop) + (1| Rep : Soy : Pop) +
(1]Set))

modeli kullanilmustir.

Geligim siiresi deneyinin yumurtadan ergine gelisim siliresi asamasinda eseyler de modele

dahil edilerek;

Imer(Stire ~ Doz + Pop + Esey + Pop*Doz + Esey*Pop+ Esey*Doz*Pop + (1 | Soy :
Pop) + (1| Rep : Soy : Pop)+ (1] Set))

modeli kullanilmistir.

Gelisim siiresi deneyinin pupadan ergine gelisim siiresi asamasinda ise, soy hatlarinim Y-
E gelisim siiresi verilerinden Y-P gelisim siiresi verileri ¢ikarilarak elde edildigi icin

replikalar modele dahil edilmemistir ve analizlerde
Imer(Stire ~ Doz + Pop + Pop*Doz + (1 | Line : Pop) + (1] Set))
modeli kullanilmistir.

Post hoc icin Tukey testi ile ikili karsilastirmalar yapilarak veriler yorumlanmustir.
Grafiklerin hazirlanmasinda R programinda (v.4.0.5) (R, 2021) “readxI” (Wickham ve
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Bryan, 2019), “ggplot2” (Wickham, 2016), “dplyr” (Wickham ve ark., 2021),
“patchwork” (Pedersen, 2020) paketleri kullanilmistir.

3.5.6. Farkh Tuz Konsantrasyonlarinda Yasayabilirlik Analizi

Populasyonlarin Y-P, P-E ve Y-E farkli tuz konsantrasyonlarinda yasayabilirlikleri
hesaplanmistir. Yasayabilirlik analizlerinde, farkli ¢evresel kosullarin organizmalarin
yasayabilirliklerine etkisinin anlasilabilmesi i¢in standart ¢evresel kosul, kontrol grubu
olarak kullanilmistir. Y-P ve Y-E yasayabilirlikler iki tiirlii hesaplanmistir. Birincisinde
standart ¢evresel kosullardaki yasayabilirlik %100 kabul edilerek ve tuz
konsantrasyonlarmdaki yasayabilirlikler kontrol grubuna gére hesaplanmustir. Ikinci
hesaplamalar ise kontrol grubundaki yasayabilirliklere bakmadan, toplam yumurta
sayisindan gelisen pupa ve erginler olarak hesaplanmistir. P-E verilerinde ise tek bir
hesap gergeklestirilmistir ve pupadan ergine yasayabilirlikler direkt olarak
hesaplanmistir. Kontrol grubu olarak, %0 tuz konsantrasyonu kullanilmistir. Elde edilen
veriler, R programinda (R Core Team, 2021) gelisim siiresi deneyinde kullanilan paketler
kullanilarak, genel dogrusal karma model ile maksimum olabilirlik ydntemi secilerek
analiz edilmistir. Model i¢ ice gegmis model seklinde olusturulmustur. Rassal faktorler
oldugu i¢cin analizler “lmer” fonksiyonu ile gergeklestirilmistir. Modelde sabit etkili
olarak populasyonlar ve doz, rassal etkili olarak soy hatt1 ve set kullanilmistir. Soy hatlar1
populasyon ile i¢ ice gegirilmistir. Modelde Yasayabilirlik=Y asayabilirlik oranlarini,
Pop=Populasyonlari, Doz=Dozlar1 ve Soy=Soy hatlarini gostermektedir. Y-P ve Y-E i¢in

hesaplanan iki yasayabilirlik verisi ile P-E verileri i¢in ayr1 ayr1 uygulanmistir. Model,
Imer(Yasayabilirlik ~ Doz + Pop + Pop*Doz + (1 | Soy : Pop))

kullanilarak analiz gergeklestirilmistir ve daha sonra post hoc ikili karsilastirmalar igin
Tukey testi kullanilmistir.

3.5.5. Fenotipik verilerin, inversiyonlarm ve iklimsel/cografi verilerle iliskilerinin
birbirleriyle analizi

Soy hatlarindan elde edilen fenotipik veriler ile iklimsel ve cografi veriler arasindaki
iliskinin yorumlanabilmesi i¢in uygun regresyon modeli SPSS (Version.22) programi
(IBM Corp., 2013) kullanilarak elde edilmistir. BOylece, dlgllen fenotipik karakterlerin
iklimsel ve cografi degiskenlerle iligkisi analiz edilmistir. Uygun regresyon modeli

belirlenirken, dogrusal olan ve dogrusal olmayan regresyon modelleri hazirlanmigtir.
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Elde edilen modellerde “Tahminin Standart Hatasi” en diigiikk olan model veriyi en iyi

aciklayan model oldugundan en uygun regresyon modeli olarak se¢ilmistir.

In(2L)t inversiyonu i¢in veri seti soy hatlarinin homokaryon inversiyonlu, heterokaryon
inversiyonlu ve homokaryon standart olarak hazirlanmistir. Fakat homokaryon
inversiyon tastyan soy hatlarmin 6rneklem sayisi ¢ok kiiciik (6 soy hatt) oldugu igin,
In(2L)t inversiyonu i¢in yapilan analizlerde inversiyonu tasiyan ve tagimayan soy hatlari
olarak degerlendirilmistir. IN(3R)K inversiyonunu homokaryon olarak tasiyan soy hatti
bulunmadig1 i¢in, analizler inversiyonu tasiyan ve tasimayan soy hatlar1 olarak
gerceklestirilmistir. IN(3R)Payne inversiyonu i¢in inversiyonu tasiyan ve tagimayan soy
hatlar1 olarak analizler gerceklestirilmistir. Populasyonlara ait soy hatlarindan elde edilen
fenotipik verilerin homokaryon standart ile homokaryon veya heterokaryon inversiyonlu
soy hatlarinin fenotipik cevaplari arasindaki fark Kruskal-Wallis testiyle analiz edilmistir
ve daha sonra post hoc ikili karsilastirmalar i¢in Wilcoxon testi kullanilmistir. Grafiklerin
hazirlanmasinda R programinda (R Core Team, 2021) “readx]” (Wickham ve Bryan,
2019), “ggpubr” (Kassambara, 2020), “afex” (Singman ve ark., 2021) ve “ggstatsplot”
(Patil, 2021) paketleri kullanilmistir.

Ayrica In(2L)t, In(3R)K ve In(3R)Payne inversiyonlarinin fenotipik karakterler ile
iklimsel ve cografi degiskenlerle nokta ¢ift serili korelasyon (point biserial correlation)
analizi yapilmistir. Analiz, R programinda (R Core Team, 2021) “Itm” paketi kullanilarak
(Rizopoulos, 2006) gergeklestirilmisti. Modelde 7k/im=Ortalama sicalik, ortalama
maksimum sicaklik, ortalama minimum sicaklik, ortalama nem, ortalama maksimum
nem, ortalama minimum nem ve yagis degiskenlerini, /nversiyon=Inversiyonlarin
homokaryon ve heterokaryon inversiyonlu, homokaryon standart olarak kodlanmis
verilerini, Cografi=Enlem, boylam ve rakim degiskenlerini gostermektedir. Her iklimsel

ve cografi degisken igin inversiyonlar ayr1 ayri analiz edilmistir. Modelde,

cor.test(Zklim, Inversiyon, use = c("all.obs", "complete.obs"), level = 2)

cor.test(Cografi, Inversiyon, use = c¢("all.obs", "complete.obs™), level = 2)

kullanilarak analiz gergeklestirilmistir. Analiz iki degiskenli kategorik bir veri ile
kategorik olmayan bir veri arasindaki korelasyonun analizi temeline dayandigi i¢in
standart dizilimli kromozoma sahip olanlar “0”, bir veya iki inversiyonlu kromozom
tagtyanlar “1” olarak kodlanmistir. Boylece degiskenlerin iliskisi yorumlanmaya

calistlmastir.
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Fenotipik karakterlerin birbirleriyle olan iligkisi i¢in de R programinda (R Core Team,
2021) “Itm” paketi kullanilarak (Rizopoulos, 2006) Pearson korelasyon analizleri
gerceklestirilmistir. Modelde Susuzluk=Susuzluk toleransi siiresini, Gelisim= Farkli tuz
konsantrasyonlarinda gelisim stirelerini, Yasayabilirlik=Farkl1 tuz konsantrasyonlarinda
yasayabilirligi gostermektedir. Y-P, Y-E ve P-E gelisim sUresi ve yasayabilirlik

verileriyle her doz igin ayr1 ayr1 analiz edilmistir. Modelde,
cor.test(susuzluk, gelisim, use = c("all.obs", "complete.obs"))
cor.test(susuzluk, yasayabilirlik, use = c("all.obs", "complete.obs™))
cor.test(gelisim, yasayabilirlik, use = c("all.obs", "complete.obs"))

kullanilarak analiz gerceklestirilmistir.
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4. BULGULAR
4.1. Molekiiler Cahsmalar
Bu tez kapsaminda bes D. melonagaster populasyonunda In(2L)t, In(3R)Payne ve
IN(BR)K inversiyonlarmin frekansi arastirilmistir. S6z konusu inversiyonlarin, farkli tuz
konsantrasyonlarindaki gelisim siiresi, yagayabilirlik ve susuzluk toleransi karakterleriyle

iligskisini degerlendirmek amaglanmaistir.

Her bir soy hatti homolog kromozomlarin ikisi de standart dizilime sahip ise “homozigot
standart’, homolog kromozomlardan ikisi de inversiyonlu dizilime sahip ise “homozigot
inversiyonlu’ ve homologlardan biri standart dizilim digeri ise inversiyonlu dizilime sahip
ise ‘heterozigot inversiyonlu’ olarak genotiplenmistir. Genotip frekanslari her bir
inversiyon igin homozigot standart, homozigot inversiyonlu ve heterozigot inversiyonlu
kromozoma sahip soy hatlarinin ayr1 ayr1 toplam soy hatti sayisina bolinerek

hesaplanmaistir.

Genotiplemede Kulu populasyonu igin 15, Harran populasyonu icin 14, Catalharman
populasyonu i¢in 14, Yesiloz populasyonu i¢in 16, Camlihemsin populasyonu i¢in 20

olmak Uzere toplam 79 soy hatt1 kullanilmistir.

4.1.1. In(2L)t inversiyonu

Ikinci kromozomun sol kolunda bulunan In(2L)t inversiyonunun frekans1 Cizelge 4.1°de

verilmektedir.

Cizelge 4.1’¢ bakildiginda Kulu populasyonu %80, Harran populasyonu %50,
Catalharman populasyonu %36, Yesiloz populasyonu %25 ve Camlihemsin populasyonu
%060 oraninda heterokaryon inversiyon tagimaktadir. Homokaryon inversiyon ise Kulu
populasyonu %13, Harran populasyonu %0, Catalharman populasyonu %7, Yesiloz
populasyonu %12 ve Camlihemsin populasyonu %35 oraninda tasmmaktadir. Kulu
populasyonu %6, Harran populasyonu %50, Catalharman populasyonu %57, Yesiloz
populasyonu %63 ve Camlihemsin populasyonu %35 oraninda homokaryon standart
dizilimli kromozoma sahiptir. Buna gore, ortalama maksimum frekansta homokaryon ve
heterokaryon inversiyon tasiyan Kulu, en yiiksek oranda homokaryon standart

kromozoma sahip populasyon ise Yesiloz populasyonudur.
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Cizelge 4. 1. Populasyonlarin In(2L)t inversiyonunu heterokaryon, homokaryon olarak ve
homokaryon standart (inversiyon tagimayan) olarak populasyonlardaki frekans:.

In(2L)t
Populasvonlar Soy Hatt1i  Homokaryon Heterokaryon Homokaryon
pulasy Sayisi Standart Inversiyon Inversiyon
0,06 0,80 0,13
AT o (1 Soy Hattr) (12 Soy Hatt) (2 Soy Hattr)
Harran 14 0,50 0,50 0,00
(7 Soy Hatt1) (7 Soy Hatt1) (0 Soy Hatt)
0,57 0,36 0,07
R 14 (8 Soy Hattiy (5 Soy Hatty)y (I Soy Hattr)
Vesiléz 16 0,63 0,25 0,12
3 (10 Soy Hatty) (4 Soy Hatt) (2 Soy Hattr)
. 0,35 0,60 0,05
Cemlilgmgin 20 (7Soy Hatt) (12 Soy Hatt) (1 Soy Hattr)

4.1.2. In(3R)K Inversiyonu

Ucgiincii kromozomun sag kolunda bulunan In(3R)K inversiyonunun frekans1 Cizelge

4.2’de verilmektedir.

Cizelge 4.2°ye bakildiginda In(3R)K inversiyonunun genel olarak populasyonlardaki
frekansmin ¢ok diisik oldugu goriilmektedir. Catalharman ve Camlihemsin
populasyonlarmda INn(3R)K inversiyonu hi¢bir soy hattinda bulunmazken Kulu ve Harran
populasyonlar1 %7 ve Yesiloz populasyonu %37 oraninda heterokaryon olarak In(3R)K
inversiyonunu tasidig1 saptanmistir. Sadece Harran populasyonunda %7 oraninda

inversiyonu homokaryon olarak tasidigi belirlenmistir.

Buna gore, tiim populasyonlarin biiyiik oranda homokaryon standart dizilime sahip
kromozom tasidig1 ve standart kromozom frekans1 Kulu populasyonu %93, Harran
populasyonu %86, Catalharman populasyonu %100, Yesiloz populasyonu %63 ve

Camlihemsin populasyonunda %100 olarak hesaplanmuigstir.
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Cizelge 4. 2. Populasyonlarin In(3R)K inversiyonunu heterokaryon, homokaryon olarak ve

homokaryon standart (inversiyon tagimayan) olarak populasyonlardaki frekans:.

In(3R)K
5% Homok Heterok Homok
Populasyonlar Hatt1 omokaryon gtero gryon _omo gryon
S Standart Inversiyon Inversiyon
- 15 0,93 0,07 0,00
(14 Soy Hatt1) (1 Soy Hatt1) (0 Soy Hatt1)
0,86 0,07 0,07
ACTEL 14 (12SoyHatty (1 Soy Hatt) (1 Soy Hattr)
1,00 0,00 0,00
Gatalharman | 14 |4 o Hatt) (0 Soy Hatt) (0 Soy Hatt1)
Vesilty 16 0,63 0,37 0,00
3 (10 Soy Hatt1) (6 Soy Hatti) (0 Soy Hattr)
: 1,00 0,00 0,00
Camlthemsin | 20 ) g0 Hatt) (0 Soy Hatt) (0 Soy Hattr)

4.1.3. In(3R)P Inversiyonu

Ucgiincii kromozomun sag kolunda bulunan In(3R)P inversiyonunun frekans: Cizelge

4.3’te verilmektedir.

Cizelge 4. 3. Populasyonlari In(3R)P inversiyonunu heterokaryon veya homokaryon olarak ve

homokaryon standart (inversiyon tasimayan) olarak populasyonlardaki frekansi.

| In(3R)P
Heterokaryon veya
Populasyonlar Soy Hatt Homokaryon Homokaryon
Sayisi Standart ; .
Inversiyon
0,67 0,33
Kulu 15 (10 Soy Hattr) (5 Soy Hatti)
0,36 0,64
Harran = (5 Soy Hattr) (9 Soy Hatr)
0,93 0,07
Catalharman 14 (13 Soy Hattr) (1 Soy Hattr)
g e 0,56 0144
Yesiloz 16 (9 Soy Hattr) (7 Soy Hattr)
Camlithemsin 20 0,10 o

(2 Soy Hatti)
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Cizelge 4.3’¢ bakildiginda Kulu populasyonu %33, Harran populasyonu %64,
Catalharman populasyonu %7, Yesiloz populasyonu %44 ve Camlithemsin populasyonu
%90 oraninda In(3R)P inversiyonunu tasimaktadir ve en yiiksek inversiyon frekansi
Camlihemsin populasyonunda tespit edilmistir. Buna bagli olarak standart kromozoma
sahip soy hatlarmin oran1 ise Kulu populasyonunda %67, Harran populasyonunda %36,
Catalharman populasyonunda %93, Yesiloz populasyonunda %56 ve Camlihemsin

populasyonunda %10 olarak hesaplanmustir.

Ayni1 kromozomun ayni kolunda bulunan ve belirli oranda aymi bdlgeleri kapsayan
IN(BR)K ve In(3R)P (bkz. Boliim 3.2.2.2. ve 3.2.2.3) birlikte bulunmasi i¢in heterozigot
durumda tagmiyor olmasi gerekmektedir. Nitekim sadece Harran populasyonunun bir soy
hattinda homozigot olarak bulunan In(3R)K inversiyonu In(3R)P inversiyonu
tagimamaktadir (bkz. Ekl). Diger taraftan Yesiloz populasyonunda In(3R)K
inversiyonunu heterozigot olarak tasiyan alt1 soy hattinda In(3R)P inversiyonunu da

tasidig1 tespit edilmistir (bkz. EK1).

4.2. Soy hatlarinin Susuzluk Toleransiin Ol¢iilmesi

Farkli cografi (kurak- yar1 kurak ve nemli) bdlgelerden toplanmis D. melanogaster
populasyonlarinin susuzluk toleransini 6lgmek i¢in, soy hatlarinin susuzluga bagh 6liim
zamanlar1 belirlenmistir. Bireylerin susuz kosullara maruz kalmasi sonucu hayatta
kalabildigi siire, susuzluk toleransinin bir Olgiitii olarak degerlendirilmistir.
Populasyonlarin susuzluk kosulunda ortalama hayatta kalma siirelerinin betimleyici
istatistikleri Cizelge 4.4’te ve soy hatlarina ait betimleyici istatistikler ise Cizelge Ek 1°de

verilmistir.

Her soy hatti igin yaklasik olarak toplam 200 birey (100 disi, 100 erkek) deneye
alimmistir. Cizelge 4.4. incelendiginde esey karisik olarak Kulu populasyonuna ait 2955
birey ile 15 soy hatti, Harran populasyonuna ait 2558 birey ile 13 soy hatti, Catalharman
populasyonuna ait 2378 birey ile 12 soy hatti, Yesiloz populasyonuna ait 3555 birey ile
15 soy hattt ve Camlihemsin populasyonuna ait 3564 birey ile 19 soy hatt1 kullanilmistir.
Bu karakter toplam 74 soy hattinda dl¢tilmiistiir.
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Cizelge 4. 4. Populasyonlara ait esey ayr1 ve esey karigik ortalama susuzluk toleransi siireleri
(saat) ve standart sapmalari (SS), soy hatt1 sayilari, 6rneklem sayilari (N) ve varyasyon katsayilari.

Disi Erkek Esey Karisik
Soy
Populasyonlar Hatt: Ortalama Ortalama Ortalama
Saysi N susuzluk N susuzluk N susuzluk
toleransi siiresi toleransi siiresi tolerans: siiresi

(saat) £ SS (saat) £ SS (saat) £ SS
Kulu 15 1478 19,98 + 4,40 1477 14,30 + 2,68 2955 17,14 + 4,62
Harran 13 1279 15,80 + 4,22 1279 12,22 + 2,98 2558 14,01 + 4,07

Catalharman 12 1192 14,53 + 3,67 1186 12,05+3,19 2378 13,29 + 3,65
Yesiloz 15 1780 18,69 + 4,44 1775 13,87 £ 3,23 3555 16,28 + 4,57

Camlihemsin 19 1788 16,83 +3,92 1776 12,55+2,32 3564 14,70 + 3,87

Susuzluk toleransi siiresinin eseysel dimorfizm gdsteren bir fenotipik karakter oldugu
bilinmektedir. Populasyonlarin eseyler arasi susuzluk toleranslari anlamli bir fark

gosterdiginden (F=7516.9, p<0.0001) analizler esey ayr1 olarak gergeklestirilmistir.

Literatiirle uyumlu olarak disiler erkeklerden daha yiiksek bir susuzluk toleransi
gostermis olmasma ragmen, bazi soylarda bu karakter i¢in eseyler arasi fark
gostermemistir. Ancak genel olarak disiler daha uzun siire erkekler ise daha kisa bir siire
susuzluk kosullarmni tolere etmislerdir. Bu farklilik yaygin olarak viicut biyiikligi ile
aciklanmaktadir. Soy bazinda eseyler arasi farklarin analiz sonuglar1 Harran ve
Camlihemsin populasyonlarindan birer soy hatt1 ve Catalharman populasyonundan 3 soy
hatt1 toplam 5 soy hattinda eseysel farkliliklarin olmadig1 bulunmustur. Geriye kalan 69
soy hattmin tamaminda ise susuzluk kosullarinda disiler erkeklerden daha uzun

yasamigtir.

Esey ayr1 populasyonlar arasi farklar analiz edilirken yine i¢ ice gegirilmis ANOVA testi
kullanilmistir. I¢ ice gecirilmis ANOVA analizinde hem disilerin (F= 9.9, p<0.0001) hem
de erkeklerin (F= 4.5, p=0.0026) populasyonlar arasi farkliliklar1 anlamli bulunmustur.
Bu farkliligin hangi populasyonlardan kaynaklandigini belirleyebilmek igin Tukey testi
gerceklestirilmistir. Buna gore susuzlugu en uzun tolere edebilen populasyon Kulu
(disiler ortalama = 19,98 saat, erkekler ortalama 14,30 saat), en kisa tolere edebilen

populasyon ise Catalharman (disiler ortalama = 14,53 saat, erkekler ortalama = 12,05
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saat) olmustur (Sekil 4.1). Yapilan analiz sonucunda Yesiloz populasyonunun disileri
hem Catalharman (t=4.122, p=0.0004) hem de Harran (t=2.893, p=0.0312)
populasyonlarmin disilerinden anlamli olarak farkli bulunmustur. Kulu populasyonu
disileri ise Camlihemsin (t=3.648, p=0.0025), Catalharman (t=5.508, p<0.0001) ve
Harran (t=4.130, p=0.0002) disilerinden istatistiksel olarak anlamli fark gosterdigi
bulunmustur (bkz. Sekil 4.2 grafik stl post-hoc sonuglarr). Kulu populasyonu erkekleri
Camlihemsin (t=2.827, p=0.0379), Catalharman (t=3.249, p=0.0102) ve Harran (t=3.098,
p=0.0167) populasyonu erkeklerinden anlamli derecede farklilik gostermistir (bkz. Sekil
4.2 grafik Gstil post-hoc sonuglari).

C a a bc ab f g g fg g
Disi ERKEK

20-

Susuzluk Toleransi Suresi (Saat)

KU HA CHR YE CH KU HA CHR YE CH
Populasyonlar

Sekil 4. 1. Soy hatlarma ait esey ayr1 ait susuzluk toleranslarini saat olarak veren kutu grafigi.
Esey ayr1 populasyonlar arasi ikili karsilagtirma (Tukey testi) sonuglar grafigin tistiindeki
harflerle gosterilmektedir Bar tizerinde soy hattinin medyan degeri ¢izgi ile gosterilmektedir.
Soy hatlarinin ¢eyrekler arasi araligi ile minimum ve maksimum degerler 6zetlenmistir. KU;
Kulu, HA; Harran, CHR; Catalharman, YE; Yesiloz ve CH; Camlithemsin populasyonlarimi
temsil etmektedir.

4.3. Farkh Tuz Konsantrasyonlarinda Gelisim Siirelerinin  Olgiilmesi
Farkli cografi bolgelerden toplanmis bes D. melanogaster populasyonunun soy hatlarmin,
%0 (kontrol), %2 ve %3 tuz igeren besiyerlerinde gelisim siireleri takip edilmistir.
Boylece yumurtadan pupaya, pupadan ergine ve yumurtadan ergine ortalama gelisim
sureleri 6l¢lilmiistiir. Her konsantrasyon ve gelisim asamasi bakimindan veri elde edilen
soy hatlar1 kullanilmigtr. Bu kosulu saglayamayan Kulu, Catalharman ve

Camlihemsin’den birer soy hatt1 analizler diginda birakilmistir. Buna gore gelisim siiresi
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deneyinde Kulu populasyonundan 14 soy hatti; Harran populasyonundan 12 soy hatt;
Catalharman populasyonundan 13 soy hatti; Yesiloz populasyonundan 16 soy hatt1 ve
Camlihemsin populasyonundan 15 soy hatti analizlerde kullanilmistir (Cizelge 4.5).
Sadece her ti¢ konsantrasyonda veri elde edilen soy hatlar1 kullanilarak elde edilen
populasyonlarin ortalama Y-P, Y-E ve P-E gelisim siirelerinin betimleyici istatistikleri

Cizelge 4.5.’te ve soy hatlarina ait betimleyici istatistikler ise Cizelge Ek2’de verilmistir.

Y-P ve Y-E gelisim siireleri tuz konsantrasyonu artmasiyla artig gosterirken, P-E boyle
bir etki gézlenmemistir. Elde edilen dozlar arasi ortalama gelisim stireleri arasindaki
farklar analiz edilirken i¢ ice gecirilmis ANOVA testi kullanilmistir. Y-P, Y-E ve P-E
gelisim asamalar1 i¢in ayr1 ayr1 yapilan analizlerde doz faktorii istatistiksel olarak anlamli
bulunmustur (Y-P: F=11.9 p<0.0001; Y-E: F=16.4, p<0.0001; P-E: F=7.6 p=0.0005).
Populasyon etkisi ise Y-P ve Y-E anlamli bulunurken (Y-P: F=4.2, p=0.0045; Y-E:
F=5.0, p=0.0011), P-E gelisim siiresi igin istatistiksel olarak anlamsiz bulunmustur.
Farkliliklarm hangi dozlardan kaynaklandigini anlamak igin Tukey testi ile ikili
karsilastirmalar yapilmistir. Buna gére Y-P ve Y-E, %2 ve %3 tuz iceren besiyerlerinde
kontrol grubu olarak kullanilan, standart besiyerindeki (%0 tuz) gelisim siliresinden daha
uzun oldugu ve bu farkin istatistiksel olarak anlamli (p<0.0001) oldugu bulunmustur.
Benzer sekilde %2 ve %3 tuz konsantrasyonundaki ortalama gelisim siireleri arasindaki
fark da p<0.0001 diizeyinde anlamli bulunmustur. P-E i¢in yapilan ikili karsilagtirmalarda
ise ikili karsilastirmalara gore %2 tuz igeren besiyerinde kontrol grubu olarak kullanilan,
standart besiyerindeki (%0 tuz) gelisim siiresinden yine daha uzun oldugu ve bu farkin
p=0.0003 (t=3.914) dlzeyinde istatistiksel olarak anlamli oldugu bulunmustur. Diger

dozlar arasi ikili karsilastirmalar ise istatistiksel olarak anlamsiz bulunmustur.

Y-P gelisim siiresi bakimindan (Sekil 4.9. A) %0 tuz konsantrasyonunda en kisa Kulu ve
Camlihemsin populasyonlarinda, en uzun gelisim siiresi Catalharman populasyonunda
Olctilmiistiir. %2 tuz konsantrasyonunda Yesiloz populasyonu en kisa ortalama gelisim
stiresine sahipken, Camlihemsin ve Catalharman populasyonlar1 ise en uzun ortalama
gelisim siiresine sahip olmustur. %2 tuz konsantrasyonunda ikili karsilastirmalarda ise
sadece Yesiloz ve Camlithemsin yumurtadan pupaya ortalama gelisim siireleri arasindaki

fark istatistiksel olarak anlamli bulunmustur (F=3.9, p=0.0067).
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Cizelge 4. 5. Populasyonlarin farkli tuz konsantrasyonlarinda yumurtadan pupaya (Y-P),
yumurtadan ergine (Y-E) ve pupadan ergine (P-E) ortalama gelisim siiresi (dakika) + standart
sapma (SS) degerlerini ve Y-E i¢in esey verilerini gdsteren cizelge.

Soy . . Ortalama Gelisim Siiresi (dakika) + SS
Gelisim
Populasyonlar | Hattr | ...~ . Esey
Saysa| SUres! %00 Tuz %2 Tuz %3 Tuz
Y (kontrol)
v.p ] 816212 + 13933,18 + 15838,88 +
1249,69 2911,60 2771,41
Dici 14105,73 + 20376,83 + 21922,63 +
151 1098,36 2030,98 2148,75
1442337 + 20119,52 + 21676,85 +
14 b 1 1
Kulu Y-E Erkek 1062,97 222951 2259 04
Esey 14317,49 + 20192,24 + 2179910 +
karigik 1089,11 2108,90 2202,52
P-E - 6129,99 + 309,88 | 6356,84 + 794,85 | 6044,36 + 941,91
Vs ) 8237,84,85 + 14021,37 + 15604,58 +
1095,28 2872,56 3077,69
.y 1427557 + 20783,20 + 21832,33 +
151 904,27 2615,57 2489,87
12 : 14477,07 + 20018,95 + 21336,13 +
A Y-E | Erkek 882,05 1749,78 1908,21
Esey 14368,75 + 20369,57 + 21576,71 +
karisik 898,96 2218,75 2214.88
P-E - 6162,49 + 303,13 | 6220,55 + 691,03 | 6287,27 + 859,31
v.p ] 8569,95 + 1431544 + 16402,42 +
1187,98 2606,11 2692,50
Dis 14540,53 + 20774,59 + 2214991 +
151 1145,00 2106,24 2030,37
14818,02 + 20323,38 + 2227379 +
Gatalharman | 13 | v.g | Erkek 118121 176431 2028,99
Esey 14680,53 + 20526,40 + 22204,77 +
karistk 1198,32 1952,54 2023,39
P-E . 6057,24 + 355,88 | 6386,17 + 400,93 | 6166,43 + 751,33
e ) 8233,76 + 13637,19 + 15271,49 +
1184,09 245575 2739,75
Dis 14331,63 + 20230,70 + 21672,96 +
151 1121,35 1985,97 2116,82
Yesils 16 _ 14615,97 + 19901,51 + 21226,19 +
estloz Y-E | Erkek 1013,93 197735 212751
Esey 14467,07 + 20067,11 + 21460,54 +
karisik 1080,48 1987,01 2129,65
P-E - 6224.60 + 330,46 | 6545,84 + 450,70 | 6237,05 + 839,03
v.p ] 8121,71 + 1452668 + 16327,98 +
1230,86 2854,06 274364
Dis 1402247 + 20773,40 + 22612,99 +
151 088,21 2118,50 2319,22
. 1452222 + 20659,79 + 22199,13 +
Cambhemsin | 15 | y.g | Erkek 1140,86 1014 48 105128
Esey 1422413 + 20695,12 + 2243501 +
karisik 1082,34 2027,52 2172,99
P-E - 6087,59 + 341,35 | 6325,67 + 821,98 | 6465,68 + 799,72
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Yesiloz populasyonu %3 tuz konsantrasyonunda da en hizli gelisen populasyon olurken
yine en uzun geligim siiresi Camlihemsin ve Catalharman populasyonlarinda ol¢iilmiistiir
(Cizelge 4.5.). %3 tuz konsantrasyonunda ikili karsilagtirmalarda ise Yesiloz
Camlihemsin ile (F=3.9, p=0.0064) ve Catalharman ile (F=4.4, p=0.0008) ortalama

gelisim siireleri arasindaki fark istatistiksel olarak anlamli bulunmustur.

Y-E gelisim siiresi bakimmdan (Sekil 4.9. B) %0 tuz konsantrasyonda ayni Y-P’da
oldugu gibi yine en kisa Kulu ve Camlihemsin populasyonlarinda, en uzun gelisim siiresi
Catalharman populasyonunda olgiilmiistiir. %2 ve %3 tuz konsantrasyonunda ise en kisa
ortalama gelisim siiresi Yesiloz, en uzun ortalama gelisim siiresi ise Camlihemsin
populasyonunda olgtilmiistiir (Cizelge 4.5.). Yesiloz ve Camlihemsin arasindaki fark %2
(F=3.8, p=0.0103) ve %3 tuz konsantrasyonlarinda (F=5.1, p<0.0001) anlamli farklilik
gosterirken, %3 tuz konsantrasyonunda ayrica Yesiloz ve Catalharman (F=4.1, p=0.0025)
ile Harran ve Camlihemsin (F=3.9, p=0.0082) populasyonlarmin ortalama gelisim

stireleri arasindaki fark istatistiksel olarak anlamli bulunmustur.

Standart kosullarda Y-P ve Y-E en hizli ortalama gelisim siiresine sahip olan
Camlihemsin populasyonu tuzlu kosullarda en uzun gelisim siiresine sahip populasyon
olmustur. Diger taraftan Yesiloz populasyonunun yumurtalar1 tuzlu ortamda diger
populasyonlara nazaran pupasyona ve ergin formuna daha hizli ulastigi 6l¢iilmiistiir.
Ancak %0 ve %2 tuz konsantrasyonunda Yesiloz populasyonun metamorfoz siirecini en
gec tamamlayan populasyon olmustur. Populasyon, pupasyon i¢in gerekli olan kritik
viicut bliyiikligiine hizli ulasmis ancak metamorfozun tamamlanmasi (P-E) daha uzun bir
zaman almistir (Cizelge 4.5.) (Sekil 4.9.C). Buna karsin standart kosullarda Catalharman
populasyonu Y-P ve Y-E gelisim siiresi en uzun olan populasyon olmasina ragmen
pupadan ergine gelisim siiresini en kisa siirede tamamlamistir. Populasyon, kritik viicut
biiyiikliigline gegmek i¢in daha uzun bir gelisim siiresine ihtiya¢ duymus, buna karsin
metamorfozu daha kisa bir zaman araliginda tamamlamistir. %2 tuz konsantrasyonunda
metamorfozu en hizli tamamlayan Harran, %3 tuz konsantrasyonunda ise Kulu
populasyonlar1 olmustur. Ayrica Kulu populasyonunun P-E gelisim siiresinin %3 tuz
konsantrasyonunda %0 ve %?2’ye gore daha kisa oldugu, Catalharman ve Yesiloz
populasyonlarmin ise %3 tuz konsantrasyonunda gelisim siiresinin %2’ye gore daha kisa

oldugu goriinmektedir (Cizelge 4.5).
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(A) Yumurtadan Pupaya (Y-P) Gelisim Siresi
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(C) Pupadan Ergine (P-E) Gelisim Saresi
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Sekil 4. 2. Populasyonlarin farkli tuz konsantrasyonu bulunan besiyerlerinde (A) yumurtadan
pupaya (Y-P), (B) yumurtadan ergine (Y-E) ve (C) pupadan ergine (P-E) gelisim siiresini (dakika)
ve verilerin dagilimin1 gosteren grafik. Grafikte farkli tuz konsantrasyonlarinda populasyonlara
ait kutu grafigi ve yaninda kutu grafigiyle ayni renkte verilerin dagilimini temsil eden noktalar
gosterilmektedir. Kutularin {izerindeki ¢izgi populasyonlarin medyan degerini vermektedir.
Populasyonlarin ¢eyrekler arasi araligi ile minimum ve maksimum degerler 6zetlenmistir. Soldan
saga dogru kontrol (%0), %2 tuz konsantrasyonu ve %3 tuz konsantrasyon gosterilmektedir.
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Eseye bagli gelisim siirelerinin belirlenebildigi Y-E gelisim basamagi igin eseysel farklar
analiz edilmistir. Yumurtadan ergine gelisim siiresinin eseysel farkliliklar1 da i¢ ice
gecirilmis ANOVA testi ile analiz edilmistir. Esey faktorii istatistiksel anlamli bir etkiye
sahipken (F=10.4, p=0.001) ayn1 zamanda esey populasyon etkilesimi (F=2.8, p=0.02) ile
esey doz etkilesimi (F=44.9, p<0.0001) istatistiksel olarak anlamli bulunmustur.

Populasyonlarin her doz igin eseyler arasi farki ikili karsilastirmalar Tukey testi ile analiz
edilmistir. Buna gore sadece %0’da Camlihemsin (t=4.519, p=0.0023) ile %2’de ise
Harran (t=4.909, p=0.0004) populasyonlarinda yumurtadan ergine gelisim siiresi eseyler
aras1 fark gostermistir. Ayrica, her dozun esey ayri, populasyonlar arasi farki test
edilmistir. Buna gore, %2 tuz konsantrasyonunda Camlihemsin erkekleri ile Harran
(t=3.835, p=0.0371) ve Yesiloz (t=4.289, p=0.0064) erkekleri arasindaki fark anlamli
bulunmustur. %3 tuz konsantrasyonunda ise Yesiloz populasyonu ile Camlihemsin
populasyonu erkekleri (t=4.428, p=0.0035) ve de disileri (t=3.876, p=0.0320) arasindaki
fark anlamli bulunmustur. Yine %3 tuz konsantrasyonunda Yesiloz ile Catalharman

populasyonlarmin erkekleri (t=4.266, p=0.0070) arasindaki fark da anlamli bulunmustur.

4.4. Yasayabilirlik

Populasyonlarin farkli tuz konsantrasyonlarinda yumurtadan pupaya, pupadan ergine ve
yumurtadan ergine yasayabilirlik verileri hesaplanmistir. Sadece her i¢ konsantrasyonda
veri elde edilen soy hatlar1 kullanilarak elde edilen populasyonlarin ortalama Y-P, Y-E
ve P-E yasayabilirliklerin betimleyici istatistikleri Cizelge 4.6’da ve soy hatlarma ait

betimleyici istatistikler ise Cizelge Ek3’te verilmistir.

Yasayabilirlik hesaplamalar1 yapilirken iki yontem kullanilmistir. Bunlardan birincisi her
40 yumurtadan ka¢ pupanin gelistigine dair gerceklestirilen analiz olmustur. Diger
hesaplama ise kontrol grubundaki, yani standart kosullarda populasyonun sahip oldugu
yasayabilirlik  ylzdeleri populasyonun %100 yasayabilirligi kabul edilerek
gerceklestirilen analiz  olmustur. Buna gore, yasayabilirlik analizinde tuz
konsantrasyonunun etkisinin anlasilabilmesi i¢in standart gevresel kosul, kontrol grubu

olarak kabul edilmistir.

Birinci yontem ile yapilan analiz sonuglarma gore (Cizelge 4.6), tuz icermeyen
besiyerinde tiim gelisim basamaklar1 (Y-P, Y-E ve P-E) i¢in en yiiksek yasayabilirlik
strastyla ortalama %64,41, %60,20 ve %93,46 ile Yesiloz populasyonunda goriilmiistiir.
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Yesiloz populasyonu tuza bagli olarak da Y-E ve P-E en yiiksek yasayabilirligi
gosterirken, Y-P %2 tuz konsantrasyonunda Catalharman populasyonu en yiiksek
yasayabilirlik gosteren populasyon olmustur. Diger taraftan tuz konsantrasyonu biraz
daha arttiginda (%3 tuz) populasyonlarin yasayabilirlikleri arasindaki fark azalmis ve
Kulu, Camlihemsin ve Yesiloz populasyonlar1 yiiksek yasayabilirlik gostermislerdir.
%0’da Y-P ve Y-E en dislik yasayabilirligi gosteren Harran populasyonu, tuz
konsantrasyonuna bagli olarak da yasayabilirligi en diisiik olan populasyon olmustur. Bu
populasyon gibi %2 tuz konsantrasyonunda Y-E yasayabilirlik bakimimdan Camlihemsin
de diisiik yasayabilirlik gosteren bir populasyon olmustur. P-E %0’da en diisiik
yasayabilirlik Camlihemsin populasyonunda go6zlenirken, tuz konsantrasyonu biraz
arttiginda (%2 tuz) hem Camlihemsin hem de Catalharman populasyonlarinin diisiik
yasayabilirlik gosterdigi gozlenmistir. %3 tuz konsantrasyonunda Camlihemsin %60,37
ile yasayabilirlik oranin1 biraz arttirirken en diisiik yasayabilirligi %58,47 ile Catalharman
populasyonu gostermistir (Cizelge 4.6).

Cizelge 4. 6. Populasyonlarin farkli tuz konsantrasyonlarinda yumurta sayilari, yumurtalardan
gelisen pupa ve ergin sayilari ile yiizde olarak yasayabilirliklerini gdsteren ¢izelge. KU: Kulu,

HA:Harran, CHR:Catalharman, YE:Yesiloz ve CH:Camlihemsin populasyonlarini temsil
etmektedir.

%0 Tuz (Kontrol) %2 Tuz %3 Tuz
Gelisi Pup Pup
Populasyo m | Yumur Pupa/Er N Yumur  a/ N Yumur a/ N
nlar Basam ta/ . Yasayabili| ta/ Ergi Yasayabili| ta/ Ergi Yasayabili
ap | Pupa Sg'y’:s] rlik (%) | Pupa n  rlik@) | Pupa n  rlik (%)
Sayisi Sayis1  Say1 Sayis1  Sayr
S1 S1
Y-P 1680 954 56,79 1680 543 32,32 1680 297 17,68
KU Y-E 1680 873 51,96 1680 423 25,18 1680 192 11,43
P-E 954 873 91,51 543 423 77,9 297 192 64,65
Y-P 1440 672 46,67 1440 432 30 1440 223 15,49
HA Y-E 1440 603 41,88 1440 327 22,71 1440 137 9,51
P-E 672 603 89,73 432 327 75,69 223 137 61,43
Y-P 1560 957 61,35 1560 624 40 1560 248 15,9
CHR Y-E 1560 878 56,28 1560 422 27,05 1560 145 9,29
P-E 957 878 91,75 624 422 67,63 248 145 58,47
Y-P 2040 1314 64,41 2040 801 39,26 2040 358 17,55
YE Y-E 2040 1228 60,2 2040 666 32,65 2040 266 13,04
P-E 1314 1228 93,46 801 666 83,15 358 266 74,3
Y-P 1800 909 50,5 1800 603 335 1800 323 17,94
CH Y-E 1800 794 44,11 1800 409 22,72 1800 195 10,83
P-E 909 794 87,35 603 409 67,83 323 195 60,37
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Populasyonlara ait tiim soy hatlar1 kullanilarak elde edilen dozlar arasi yasayabilirliklerin
arasindaki fark analiz edilirken yine i¢ ice gecirilmis ANOVA testi kullanilmistir. Y-P, Y-
E ve P-E gelisim asamalar1 i¢in ayr1 ayri yapilan analizlerde doz faktorii istatistiksel
olarak anlamli bulunmustur (Y-P: F=362.4, p<0.0001; Y-E: F=405.5, p<0.0001; P-E:
F=128.4, p<0.0001). Bu farkliliklarin hangi dozlardan kaynaklandigini anlamak igin
Tukey testi ile ikili karsilastirmalar yapilmistir. Buna gore, tiim gelisim basamaklarinda
kontrol grubu olarak kullanilan, standart besiyerindeki (%0 tuz) yasayabilirligin %2 ve
%3 tuz igeren besiyerlerindeki yasayabilirlikten daha fazla oldugu ve bu farkin
istatistiksel olarak p<0.0001 diizeyinde anlamli oldugu bulunmustur. Benzer sekilde %2
ve %3 tuz konsantrasyonundaki yasayabilirlik degerleri arasindaki fark da p<0.0001
diizeyinde anlamli bulunmustur. Populasyon ve doz etkisi ise Y-P (F=2.8, p= 0.0065) ve
Y-E (F=2.6, p=0.0094)’de anlamli bulunurken, P-E istatistiksel olarak anlamsiz

bulunmustur.

Y-P yasayabilirlik bakimmdan (Cizelge 4.6) %0 tuz konsantrasyonunda en yulksek
Yesiloz populasyonunda, en diisiik Harran populasyonunda gozlenmistir. Bu iki
populasyonun yasayabilirlikleri arasindaki fark anlamli bulunmustur (F=4.0, p=0.0078).
%?2 tuz konsantrasyonunda Catalharman en yliksek yasayabilirlik gosterirken, Harran en
diistik yasayabilirlik gostermistir ve ikili karsilastirmalarda bu fark istatistiksel olarak
anlamsiz bulunmustur. %3 tuz konsantrasyonunda da en yiiksek yasayabilirlige
Camlihemsin populasyonu sahip olurken, en diisiik yasayabilirlik Catalharman
populasyonuna aittir ve bu iki populasyonun arasindaki fark istatistiksel olarak anlamsiz

bulunmustur.

Y-E yasayabilirlik bakimindan (Cizelge 4.6) %0 tuz konsantrasyonunda da Y-P’ya
yasayabilirlikte oldugu gibi en yiiksek Yesiloz, en diisiik Harran populasyonlar1 olmustur
ve bu iki populasyon arasindaki fark anlamli bulunmustur (F=4.2, p=0.0030). Ayrica ayni
konsantrasyonda Yesiloz ve Camlihemsin populasyonlarinin yasayabilirlikleri arasindaki
fark da anlamli bulunmustur (F=4.0, p=0.0083). %2 tuzda en yiiksek yasayabilirligi
Yesiloz, en disiik Harran ve Camlihemsin populasyonlarr gostermistir. Bu
populasyonlarin arasindaki fark anlamsiz bulunmustur. %3 tuzda yasayabilirlik ise en
yiiksek yine Yesiloz’de, en diisik Catalharman ve Harran populasyonlarindadir ve
populasyonlarin arasindaki fark yine anlamsiz bulunmustur. Sonuglara bakildiginda tuz
icermeyen besiyerindeki yasayabilirliklerin populasyonlar arasi fark gosterdigi ancak

tuzlu besiyerlerindeki yasayabilirliklerin fark gostermedigi sdylenebilir.
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Kontrol grubunun yasayabilirligi %100 kabul edilerek yapilan yasayabilirlik
hesaplamalarinda ise soy hatlarinin her doz i¢in olusan pupa sayilar1 kontrol grubunda
olusan pupa sayilarina gore beklenen pupa sayisina oranlanmastyla elde edilmistir. %0
tuz konsantrasyonunda Cizelge 4.6’da verilen yasayabilirlik yiizdeleri populasyonun
%100 yasayabilirligi olarak kabul edilerek hesaplamalar siirdiiriilmiistiir. Buna gore, Y-
P %2 tuz konsantrasyonunda sirasiyla ortalama en yiikksekten en diisiige dogru
yasayabilirlik, Camlihemsin populasyonunda %66,34; Catalharman populasyonunda
%65,20; Harran populasyonunda %64,29; Yesiloz %60,96 ve Kulu %56,92 olarak
bulunmustur. %3 tuz konsantrasyonunda sirastyla ortalama en yliksekten en diisiige dogru
yasayabilirlik, Camlihemsin populasyonunda %35,53; Harran populasyonunda %33,18;
Kulu populasyonunda %31,13; Yesiloz populasyonunda %27,25 ve Catalharman
populasyonunda %25,91 olarak bulunmustur. Y-E ise %2 tuzda %54,23 ile hem Harran
hem Yesiloz, %51,51 ile Camlihemsin, %48,45 ile Kulu ve %48,06 ile Catalharman; %3
tuzda da %24,56 ile Camlihemsin, %22,72 ile Harran, %21,99 ile Kulu, %21,66 ile
Yesiloz ve 9%16,51 ile Catalharman populasyonlarinin yasayabilirlik gosterdigi

belirlenmistir.

Populasyonlara ait tiim soy hatlar1 kullanilarak elde edilen her doz i¢in kontrol grubu g6z
oniinde bulundurularak dozlar ve populasyonlar arasi yasayabilirliklerinin farki yine ig¢
ice gecirilmis ANOVA testiyle analiz edilmistir. Y-P, Y-E ve P-E gelisim agamalar1 i¢in
ayr1 ayri yapilan analizlerde doz faktorii istatistiksel olarak anlamli bulunmustur (Y -P:
F=72.5, p<0.0001; Y-E: F=67.6, p<0.0001; P-E: F=41.8, p<0.0001). Bu farkliliklarin
hangi dozlardan kaynaklandigimi anlamak i¢in Tukey testi ile ikili karsilastirmalar
yapilmistir. Buna gore, tiim gelisim basamaklarinda standart besiyerindeki (%0 tuz) ve
%2 tuzdaki yasayabilirligin %3 tuzdaki yasayabilirlikten p<0.05 diizeyinde istatistiksel
olarak farkli oldugu bulunmustur. %0 tuz ile %2 tuz konsantrasyonlarinda yasayabilirlik
ise Y-P ve P-E p<0.05 diizeyinde anlamli bulunurken, Y-E anlamsiz bulunmustur.
Populasyon ve doz etkisinin analizi sonucunda gelisim basamaklarinda istatistiksel bir

farka yol agmadig1 elde edilmistir.

4.4. Fenotipik Verilerin, Inversiyonlarin ve iklimsel/Cografi Degiskenlerin
Birbirleriyle Iliskilerinin Analizi

Bu tez kapsaminda soy hatlarindan elde edilen fenotipik karakterlerin birbirleriyle ve

genotipik verilerin arasindaki iliski anlagilmaya ¢alisilmistir. Ayrica fenotipik karakterler
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ve genotipik veriler ile populasyonlarin toplandiklari aya ait iklimsel veriler ve cografi

degiskenler arasindaki iligki test edilmistir.

Genotipin, 0Ol¢iilen  fenotipik  karakterler  (susuzluk toleransi, farkli tuz
konsantrasyonlarinda gelisim siiresi ve yasayabilirligi) iliskisi belirlenmeye ¢aligilmistir.
Genotip ve susuzluk toleransi arasindaki iliskinin degerlendirilebilmesi i¢in esey ayri
olarak soy hatlarindan elde edilen sire verileri ile inversiyonlari tastyip (heterokaryon
inversiyonlu ve homokaryon inversiyonlu) tasimama durumlarina goére analiz
gerceklestirilmistir. Benzer sekilde genotip ile farkli tuz konsantrasyonlarinda gelisim
siiresine ve Yyasayabilirlige etkisi olup olmadiginin anlasilabilmesi igin, her tuz
konsantrasyonunda (%0, %2 ve %3 tuz) gelisim siiresi ve yasayabilirlik verileri elde
edilebilen soy hatlar1 ve bu soy hatlarmin inversiyonlar1 tasiyip tasimamalarina gore
analiz edilmistir. Fenotip 6l¢limii yapilamayan soy hatlar1 analizlere dahil edilmemistir.
Analizlere dahil edilen soy hatlarinin genotip ve fenotip iligkisinin sadece istatistiksel

olarak anlamli olanlar asagida degerlendirilmistir.

Populasyonlara ait soy hatlarindan elde edilen susuzluk toleransi siiresi ile inversiyonlarin
iliskisi arastirilmistir. Boylece, her inversiyon i¢in, inversiyonu tasiyan ve tasimayan soy
hatlarinin susuzluk toleransi siiresine bir etkisi olup olmadig1 post hoc Mann-Whitney U
ikili karsilagtirma testi ile anlasilmaya calisilmistir. Elde edilen sonuca gore, esey ayri
In(2L)t inversiyonu tasiyan soy hatlarmmn, homokaryon standart soy hatlarina gore
susuzluk toleranslarinin daha yiiksek oldugu bulunmustur (pgisi<0.0001; Perkek=0.02)
(Sekil 4.14). In(3R)P ve In(3R)K inversiyonunu ile susuzluk toleransi arasinda bir iliski

bulunmamustir.
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Sekil 4. 3. In(2L)t inversiyonunu tagiyan ve tasimayan soy hatlarinda, esey ayr1 susuzluk toleransi
siiresi (saat) arasidaki farki gosteren grafik. Disiler (solda) ve erkekler (sagda) gosterilmektedir.
Yesil noktalar: Inversiyonu homokaryon veya heterokaryon olarak tasiyan soy hatlari, turuncu
noktalar: inversiyonu tasimayan soy hatlarimi temsil etmektedir.

Populasyonlara ait soy hatlarindan elde edilen farkh tuz konsantrasyonlarinda gelisim
siresi ile ti¢ inversiyon bakimindan genotiplenen soy hatlar1 arasindaki iliskiye
bakildiginda; ortamda tuz miktar1 fazla oldugunda (%3 tuz) metamorfozu tamamlama
stiresinin, In(3R)P inversiyonuyla iliskili oldugu Man-Whitney U testi ile belirlenmistir.
Buna gore, %3 tuz konsantrasyonunda bu inversiyonu tastyan soy hatlar1 (heterokaryon
inversiyonlu veya homokaryon inversiyonlu), homokaryon standart olarak tasiyan soy
hatlarindan daha uzun siire pupadan ergin formuna gectigi bulunmustur (p=0.02) (Sekil

4.15).
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Sekil 4. 4. In(3R)P inversiyonunu tasiyan ve tasimayan soy hatlarma ait, %3 tuz
konsantrasyonunda P-E gelisim siireleri arasindaki iliskiyi gosteren grafik. Yesil noktalar:
Inversiyonu heterokaryon olarak tasiyan soy hatlari, turuncu noktalar: inversiyonu tasimayan soy
hatlarini temsil etmektedir (p=0,02).

Soy hatlarindan elde edilen farkli tuz konsantrasyonlarinda yasayabilirlik ile iig
inversiyon bakimindan genotiplenmis ayni soy hatlarmin iliskisi arastirilmistir. Buna
gore, %3 tuz konsantrasyonunda Y-P yasayabilirligin In(3R)K inversiyonunu
heterokaryon inversiyon ve homokaryon standart olarak tasiyan soy hatlarinin,
homokaryon standart olarak genotiplenen soy hatlarindan daha az oranda yumurtadan
pupasyona gecis yapabildikleri post-hoc Mann-Whitney U ikili karsilastirma testi ile
belirlenmistir (p= 0.04) (Sekil 4.16).
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Sekil 4. 5 In(3R)K inversiyonunu tasiyan ve tasimayan soy hatlarina ait, %3 tuz
konsantrasyonu nda Y-P yasayabilirlik yiizdeleri arasindaki farki gosteren grafik. Yesil noktalar:
Inversiyonu heterokaryon olarak tasiyan soy hatlari, turuncu noktalar: inversiyonu tagsimayan soy

hatlarini temsil etmektedir (p=0,04).

Ayrica, %2 tuz konsantrasyonunda P-E yasayabilirligin de In(3R)K inversiyonunu
heterokaryon inversiyon ve homokaryon standart olarak tasiyan soy hatlar1 arasindaki
iliski post hoc Mann-Whitney U ikili karsilastirma testi ile anlasilmaya ¢alisilmistir ve
istatistiksel olarak anlamli bulunmustur (p= 0.01) (Sekil 4.16). Buna gore, %2 tuz
konsantrasyonunda inversiyonu heterokaryon olarak tagiyan soy hatlarmin, homokaryon

standart olarak tasiyan soy hatlarma gore, daha yiiksek Y-P Yasayabilirlik gosterdikleri

belirlenmistir.
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Sekil 4. 6. In(3R)K inversiyonunu tasiyan ve tasimayan soy hatlarma ait, %2 tuz
konsantrasyonunda P-E yasayabilirlik yiizdeleri arasindaki farki gosteren grafik. Yesil noktalar:
Inversiyonu heterokaryon olarak tasiyan soy hatlari, turuncu noktalar: inversiyonu tasimayan soy
hatlarini temsil etmektedir (p=0,01).

Farkli kuraklik seviyelerinden (Kurak-yar1 kurak-nemli) toplanan populasyonlarin, lokal
adaptasyona bagh olarak, Olctilen fenotipik cevaplara etkisi olup olmadigi korelasyon
analizi ile anlasilmaya c¢alisilmigtir. Kuraklik seviyeleri ile fenotipik karakterlerin
arasindaki 1iliskinin degerlendirilebilmesi i¢in, soy hatlarinin fenotipik ol¢iimleri
(susuzluk tolerans1 siiresi, farkli tuz konsantrasyonlarinda gelisim siiresi ve
yasayabilirlik) ile kurak-yar1 kurak ve nemli bolgeden toplanmasina gore kodlanarak
analiz gerceklestirilmistir. Bu tez kapsaminda kullanilan Kulu ve Harran populasyonlar1
kurak, Yesiloz ve Catalharman yari kurak, Camlihemsin ise nemli bolgeden toplanmustir.
Analiz sonucunda, farkli kuraklik seviyelerinden toplanan populasyonlardan elde edilen

fenotipik karakter dlgtimlerinin bir iliskisi bulunamamustir.

Soy hatlarinin 6lgtilen fenotipik karakterler ve tespit edilen genotiplerin (In(2L)t, In(3R)K
ve In(3R)Payne inversiyonlari) toplandiklari aya ait iklimsel ile cografi degiskenlerle

iliskisi point biserial korelasyon analizi ger¢eklestirilmistir.
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Analizlerde populasyonlarin toplandig1 bdlge ve aya ait iklimsel veriler olan ortalama
sicaklik, ortalama maksimum sicaklik, ortalama minimum sicaklik, ortalama nem,
ortalama maksimum nem, ortalama minimum nem ve toplam yagis verileri ile cografi
degiskenler olan enlem, boylam ve rakim verilerini kullanilmustir. inversiyonlar ve
cografi/iklimsel degiskenler arasindaki korelasyon analizi sonuclar1 Cizelge 4.7°de

verilmektedir.

Cizelge 4. 7. Cografi ve iklimsel degiskenler ile inversiyonlar arasindaki korelasyon analizleri (*
p<0.05; ** p<0.001; *** p<0.0001).

Cografi Dediskenler Sicaklik Nem Yagdis
Enlem Boylam Rakim Ortalama Maksimu Mininum Ortalama Maksimu Mininum Ortalama
m m
In(2L)t 0.034 -0.046 0.075 0.328 * -0.034 0.210 -0.146 -0.251* -0.033 -0.089
In(3R)K 0.001 -0.317* -0.006 0.028 0.399** -0.232* -0.106 0.013 -0.205 -0.135

In(3R)P 0.231* 0.197 -0.527 %+ 0.138 0.058 0.278* 0.247* 0.161 0.293* 0.323*

In(2L)t ortalama sicaklik ve maksimum nem arasinda istatistiksel olarak anlamli bir iliski
gostermistir. Sicaklik arttikca inversiyon frekansi artarken, maksimum nem arttikca ise
inversiyon frekans istatistiksel olarak anlamli diizeyde diismiistiir (Cizelge 4.7). Bunun
yani sira IN(3R)K’da ortalama maksimum sicaklikla pozitif, minimum sicaklikla negatif
bir iliski gostermistir.

Inversiyonlar ile standart kosullardaki ve belirli tuz konsantrasyonlarmdaki gelisim
sireleri ile yasayabilirlikleri arasindaki iligskiler anlamli ¢ikmamistir. Buna karsin
inversiyonlar ve susuzluk toleransi arasinda yapilan korelasyon analizleri In(2L)t ile

susuzluk arasinda anlamli sonuglar vermistir (Cizelge 4.8.).

Cizelge 4. 8. Susuzluk toleransi ile inversiyonlar arasindaki korelasyon analizleri (* p<0.05; **
p<0.001; *** p<0.0001).

Susuzluk Toleransi Disi Susuzluk toleransi Erkek
In(2L)t 0.316** 0.229*
In(3R)K  0.200 0.158
In(3R)P  0.076 -0.034

Fenotipik karakterler ile cografi ve iklimsel degiskenler arasinda gerceklestirilen

regresyon analizlerine gore susuzluk toleransi siiresi verilerini en iyi agiklayan iklimsel
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ve cografi parametreler dogrusal olmayan S tipi regresyon modeliyle elde edilmistir.
Buna gore, esey ayr1 olarak susuzluk toleransi siiresi ile iklimsel ve cografi degiskenlerle
yapilan regresyon analiz sonucunda hem disilerden hem de erkeklerden elde edilen
susuzluk toleransi siiresini dogrusal olmayan regresyon modeli ile ortalama sicaklik
(R%i5i=0.324, p<0.001; R%mnek=0.162, p<0.001) (Sekil 4.7), ortalama maksimum sicaklik
(R%;isi= 0.252, p<0.001; RZ%kek= 0.142, p=0.001) ve boylam (RZ%ss= 0.233, p<0.0001;
R2erkek= 0.162, p<0.001) degiskenleriyle giiclii olarak aciklanmistir. Disilerin susuzluk
toleransi siiresini dogrusal olmayan S tipi regresyon modeliyle en giiclii agiklayan diger
iklimsel degiskenler ortalama nem (R?= 0.106, p=0.005) ve ortalama maksimum nem
(R?=0.104, p=0.005) olmustur.
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Farkli tuz konsantrasyonu ve gelisim basamaklarinda yasayabilirlik verilerini en iyi
aciklayan iklimsel ve cografi parametreler, dogrusal olmayan regresyon modeli ile elde
edilmistir. Buna gore farkli tuz konsantrasyonlarinda gelisim siiresiyle yapilan analizde;
dogrusal olmayan S tipi regresyon modeli uygulanarak, %0 tuz konsantrasyonunda Y -P
gelisim siiresinin ortalama sicaklik degiskeniyle iliskili oldugu ve bulunmustur (R*=
0.207, p=0.001). Diger yandan, %0 tuz konsantrasyonunda tuz konsantrasyonunda Y-E
yasayabilirligin dogrusal olmayan kiibik tip regresyon modeli uygulandiginda rakimla

iliskili oldugu (R?= 0.205, p<0.0001) goriilmistiir.

Ayrica Olciilen fenotiplerin birbirleri ile iligkileri Pearson korelasyon analizi ile test
edilmistir. Susuzluk toleransi ile gelisim ve yasayabilirlik karakterleri arasinda anlamli
bir iliski bulunmamistir. Bunun yani sira susuzluk toleransi disi ve erkekler arasinda

yiiksek korelasyon gostermistir (r=0.868, p<0.0001).

Yumurtadan pupaya standart kosullardaki gelisim siireleri %2 ve %3 tuz
konsantrasyonlarindaki gelisim siireleri ile pozitif ve anlamli bir iliski gdstermistir.
Yumurtadan ergine gelisim siireleri de benzer sonuglar vermistir. Yani gelisim siiresi
standart kosullarda hizli olanlar tuz konsantrasyonlarinda da gorece hizli bir gelisim

stiresi gostermistir.

Gelisim siireleri ve yasayabilirlikler arasinda da bir iliski bulunmustur. Buna gore standart
kosullarda yumurtadan pupaya gelisim siiresi ile yasayabilirlik arasinda pozitif yonde bir
iligki oldugu goriilmiistiir. Yani standart kosullarda gelisim siiresi uzadik¢a
yasayabilirligin arttig1 goriilmiistiir. Buna karsin tuz kosullarindaki gelisim stiresi ile
yasayabilirlik arasinda ortaya ¢ikan negatif anlamli iliski, tuz kosullarinda gelisim siiresi
arttikca yasayabilirligin istatistiksel olarak anlamli diizeyde diistiigiinii gostermektedir.
Pupadan ergine geligim stiresi ise tiim kosullarda gelisim siiresi ile yasayabilirlik arasinda
pozitif bir iliski gostermistir ve bu sonuca gore metamorfozda gecen siire arttikca

yasayabilirlik de artmustir.

58



5. TARTISMA

Iklim degisimi, canllar {izerinde etkili olan cevresel stres faktdrlerinin artmasma yol
acmaktadir. Iklim degisimi ile degisen cevresel kosullara canlilar adapte olamazlarsa yok
olma tehlikesiyle karsi karsiya kalacaklardir (Rodrigues ve Cogni, 2021). Bu nedenle
canlilar iklim degisimine daha uygun kosullara go¢ ederek, fenotipik esneklik gostererek,
adaptasyonla fenotiplerini degistirerek cevap vermektedirler. Iklim degisiminin
biyocesitlilik ve ekosistemler iizerindeki etkilerini en aza indirgeyebilmek igin,
organizmalarin verecegi lokal veya kiiresel cevaplar1 da anlamamiz gerekmektedir
(Rodrigues ve Cogni, 2021; Wang ve ark., 2021). Kromozomal inversiyonlarmn iklimsel
faktorlerle yakindan iligkisiyle birlikte (Hoffmann ve ark., 2004; Kapun ve ark., 2014;
Rane ve ark., 2015) kiiresel iklim degisimine adaptif yanitlar verdigi diisiiniilmektedir
(Galludo ve ark., 2018). Bu amacgla, kozmopolit bir model organizma olan D.
melenogaster’in kuraklik bakimindan farklilik gosteren bolgelerden toplanan dogal
populasyonlarmin tasidiklar1 kromozomal inversiyonlar ile fenotipik Kkarakterler
arasindaki iligki arastirilmistir. Bu sayede inversiyonlarin yeni cevresel kosullarda
populasyonlara avantaj saglaylp saglayamayacagini dair bulgular elde etmek

amaclanmustir.

Kulu, Yesiloz, Camlihemsin, Catalharman ve Harran bolgelerinden toplanan D.
melanogaster populasyonlarmin susuzluk toleranslar1 Olgiilerek ii¢ kromozomal
inversiyonla ve iklimsel/cografi degiskenlerle iligkisi arastirilmistir. Bu ¢alismada
Olciilen susuzluk toleransi, canlilarin kurak habitatlara adaptasyonuyla iliskilendirilen bir
fenotipik karakterdir (Parkash ve ark., 2008, 2012a) ve D. melanogaster
populasyonlartyla uzun yillardir ¢alisiimaktadir (Hoffmann ve Parsons, 1989a; Karan ve
Parkash, 1998; Wang ve ark., 2021). Dolayisiyla tropik iklime gore iliman iklimde
yasayan canlilarin susuzluk toleransimin daha yiiksek oldugu bilinmektedir (Hoffmann ve
Parsons, 1989b). Susuzluk toleransi, populasyonlarmn susuzluk kosuluna maruz

birakildiginda hayatta kalabildikleri siire olarak degerlendirilmektedir.

Susuzluk toleransi eseysel dimorfizm gosteren bir fenotipik karakterdir (Wang ve ark.,
2021). Calismamizda susuzluk toleransi eseyler arasi fark gostermis ve tiim
populasyonlarda disiler susuzluk kosullarini daha uzun siire tolere etmistir. Bu sonug
genellikle viicut biiyiikliigiiniin disilerde daha biiyiikk olmasindan ileri gelmektedir.
Disilerde, ylizey alani/hacim orani az olmasi sebebiyle boceklerde su kaybinda 6nemli

bir bariyer olan kitikulalarmdan su kaybi orani azalir. Disiler ayrica viicutlarinda daha
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fazla su i¢erigi bulunmasindan ve dehidrasyon toleranslarinin daha yiiksek olmasidan
dolay1 susuz kosullar1 daha iyi tolere edebilmektedirler (Gibbs ve Matzkin, 2001; Parkash
ve ark., 2012b; Wang ve ark., 2021).

Susuzluk toleransinin klinal varyasyon gosterdigi ve iklimsel degiskenlerle iliskili oldugu
uzun yillardir bilinmektedir (Hoffmann, 1991; Parkash ve ark., 2012a). Calismamizda
populasyonlarin hem disileri ve hem de erkeklerinin susuzluk toleransi ile boylam
arasinda negatif bir iliski gozlenmistir. D. melanogaster’'de susuzluk toleransi
bakimindan boylamsal bir iliski gosterdigine dair bir kayit bulunmamaktadir. Boylam ve
susuzluk arasindaki bu iliski boylamin susuzluk toleransi lizerinde 6nemli bir etkisi
oldugunu diistindiirmektedir. Susuzluk toleransinda goriilen boylam etkisinin, Yesiloz ve
Kulu boylamsal olarak diger populasyonlara gére daha yakin lokasyonda bulundugu i¢in
susuzluga kars1 toleransi en yiiksek iki populasyon olmasinin bir agiklamasi olabilir. Bu
durumun daha genis boylamsal farkliliklara sahip bir O6rneklem ile test edilmesi
gerekmektedir. Susuzluk toleransinin boylam disinda, aylik ortalama sicaklik ve ortalama
maksimum sicaklik ile pozitif yonde iligkili oldugu bulunmustur. Bu sonug, daha sicak
ve kurak bolge populasyonlarinda susuzluk toleransinin arttigini gosteren literatiir ile
tutarlililk gostermektedir (Da Lage ve ark., 1989; Parkash ve ark., 2008; 2012b;
Kellermann ve ark., 2018). Susuzluk toleransi ile aylik ortalama nem ve aylik toplam
yagis arasinda da istatistiksel olarak anlamli bir iliski bulunmustur. Yagis ve nem
azaldik¢a susuzluk toleransi artmistir. Hoffmann (1991) Avustralya’da ortalama nem
bakimindan farkli bolgelerden topladigi populasyonlarla yaptigi ¢alismada diisiik nem ile
artan susuzluk toleransi arasinda bir iliski oldugunu gostermistir. Sonuglarimiz
Avustralya kitas1 Drosophila populasyonlart ile tutarhidir ve nemin, sicaklik gibi susuzluk
icin secilimsel bir cevresel degisken oldugunu gostermektedir. Ornegin, esey karisik
olarak bakildiginda (Cizelge 4.1) en yiiksek susuzluk toleransmni Kulu populasyonu
gostermistir. Kulu bolgesi diger populasyonlara gore az yagish ve az nemli bir bolgedir
(Cizelge 3.1). Elde edilen bu sonug, susuzluk toleransmin kurak bolgelerde daha yiiksek
oldugu bilgisiyle de tutarlidir (Parkash ve ark., 2008; 2012b).

Diger yandan, susuzluk kosullarmi en az tolere edebilen Catalharman populasyonu
olmustur. Catalharman populasyonunun, daha nemli ve yagisli olan Camlihemsin
populasyonuna gore susuzluk toleransinin daha diisiik olmasi, susuzluk toleransinin tek
basina sicaklik ve nem gibi ¢evresel faktorler ile belirlenmediginin, lokal adaptasyon i¢in

avantaj saglayan bagka karakterler ile birlikte se¢ilime ugradiginin veya avantajli bagka

60



karakterler ile trade-off igerisinde olabileceginin bir gostergesi olabilir. Laboratuvar
ortaminda susuzluk toleransi yiiksek olan bireyler yoniinde yapay secilime ugratilan D.
melanogaster’de disilerin viicut su miktarmin (Gibbs vd., 1997) ve karbonhidrat
depolarmin (Chippindale vd., 1998) arttig1 bulunmustur. Susuzluk toleransi yiiksek olan
bu soyda yasam Oykiisli karakterleri bakimindan incelendiginde pupal dliimlerde artis,
gelisim siiresinde uzama, omiir uzunlugunda artis (Chippindale vd. 1993) ve yumurta
veriminde diisiis (Passananti vd., 2004) oldugu goriilmiistiir. Yumurta verimi ve stres
cevaplar1 arasindaki trade-off’lar canlilarin hayatta kalis1 icin 6nemli bir konudur ¢ilinkii
lireme, organizmalar igin enerji yatirrmimin yonlendirilmesi gereken kritik bir karakterdir.
Sonuglarimizi bu perspektiften tartisacak olursak gevresel olarak daha kurak ve sicak bir
bolgede bulunan bir populasyonun enerji yatirimini stres cevaplarindan ¢ok yumurta
verimi yoniinde yaptig1 disiiniilebilir. Bu durumda Catalharman populasyonunda
gordiigiimiiz zayif stres cevabi daha ¢ok iiremek i¢cin 6dedigi bir bedel olabilecegini
diisiinebiliriz. Elbette bunun ilerleyen calismalarla deneysel olarak test etmeden kesin
olarak soylemek miimkiin degildir. Artan susuzluk tolerans1 yoniinde bir segilimin pupal
Oliimlerde artis ve gelisim siiresinde uzamalar yoniinde olan bulgular (Chippindale vd.,
1993) ile standart besiyeri kosullarinda populasyonlarin 6l¢tiigiimiiz yasayabilirlik ve
gelisim siiresi sonuclarimizla hem tutarli hem de tutarsizliklar gdstermektedir. Ornegin,
susuzluk toleransi en yiiksek olan Kulu ve Yesliloz’de pupal yasayabilirligi ytliksek
oldugu gorilmektedir (Cizelge 4.6). Gelisim siiresi bakimindan ise Yesiloz gorece daha
uzun, Kulu’nun ise daha kisa bir gelisim siiresine sahip oldugu séylenebilir (Cizelge 4.5).
Diger taraftan susuzluk toleransi en diisiik olan Catalharman’da pupal yasayabilirligi en
yiiksek ikinci populasyondur ve bu sonug literatiir ile tutarlilik gosterirken ayni zamanda
gelisim siiresi en uzun populasyon olmasi ile tutarsizlik gostermistir. Buna karsin
susuzluk toleranst1 yine diisiik olan Harran populasyonu da bu sonucu
desteklememektedir. Bu nedenle bu karakter bakimindan genel bir yaklasim miimkiin
degildir. Sonugclar, canlilarin adaptasyon mekanizmalar1 iizerinde ¢evrenin tek basina
etkisinin olmadigi, bir¢ok degiskenin kiimiilatif bir etkisi ile bu mekanizmalarn isledigini

diistindiirmektedir.

Iklim degisimiyle birlikte ekstrem sicaklik sikhgmmn artacagi ve okyanuslardan
buharlagsmanin da artacagi Ongoriilmektedir (Véarallyay, 1994). Buna bagli olarak
ekosistemlerde tuzlulugun da artig gosterecegi tahmin edilmektedir. Tuz toleransi, model

organizmalarin da dahil oldugu bir¢ok bitkide (Shi ve ark., 2000; Hasegawa ve ark.,

61



2003), mayada (Adler ve ark., 1985; Blomberg, 2000) ve nematodda (Stergiopoulos ve
ark., 2009) uzun yillardir ¢alisilmaktadir. Buna ragmen, boceklerde ozellikle model
organizma olan D. melanogaster’in tuz toleransi hakkinda bildiklerimiz olduk¢a smirlidir
(Stergiopoulos ve ark., 2009; Dmitrieva ve ark., 2019). Diger taraftan D. melanogaster’in
diyetlerinde daha fazla tuzun daha yiiksek tuz seviyelerini tolere etmelerine yol actigi
(Rusell vd., 2011) ve bu toleransin kalitimsal oldugu bilinmektedir (Miyoshi, 1961;
Miyoshi ve Nakamura, 1968). Bu bilgilerden yola ¢ikarak tuza toleransin ¢evresel tuz
stresini daha fazla deneyimleyen populasyonlarda daha yliksek olmasi beklenmektedir.
Bunu test etmek i¢in bu ¢alismada kuraklik ve tuzluluk bakimmdan farkhlasan cografi
bolgelerden toplanmis populasyonlarm %0 (kontrol), %2 ve %3 tuz konsantrasyonlarinda
gelisim siireleri ve yasayabilirlikleri takip edilerek, populasyonlarin tuz toleranslari

belirlenmistir.

Populasyonlarin kars1 karsiya kaldiklar1 ¢evrede tuzluluk indeksi en yiiksek olan bélge
tuz golii ¢cevresinde bulunan Kulu’dur ve Kulu’yu Harran Ovasi takip etmektedir. Tuz
tolerans1 kalitimsal ve adaptif bir karakter olduguna gore, bu iki populasyonun tuza
toleransinin daha yiiksek olmasi beklenmektedir. Farkl tuz konsantrasyonlarinda gelisim
zamani sonuglarina gore %2 ve %3 tuz konsantrasyonunda Yesiloz’den sonra Y-P ve Y-
E en hizli gelisim siiresinin Kulu ve Harran’da oldugu goriilmektedir. Ancak tuz
konsantrasyonunda yasayabilirlik verilerinde boyle bir oriintli yoktur. Elde edilen
sonuglar Yesiloz populasyonu i¢in beklenmedik olmustur. Optimum kosullarda (%0 tuz),
tiim gelisim basamaklarinda yavas gelisim siiresine sahip olan Yesiloz populasyonunun,
ortamda tuz mevcudiyetinde pupasyona hizli gectigi gézlenmistir. Populasyon, %2 tuz
konsantrasyonunda metamorfozunu daha ge¢ tamamlarken, %3 tuz konsantrasyonunda
hizli tamamlamistir. Yesiloz populasyonunun tuz stresine karsi verdigi cevabin
yasayabilirlik bakimidan da basarili oldugu goriilmektedir. Ancak standart kosullarda
yasayabilirligi populasyonun %100 yasayabilirligi olarak kullanarak yapilan
hesaplamalarda pupaya gegiste Yesiloz’lin yasayabilirliginin daha diisiik, sadece %2 tuz
konsantrasyonunda ergine geg¢isin daha basarili oldugunu goriilmektedir. Genel olarak
artan tuz konsantrasyonu populasyonlarin yasayabilirliklerini diisiirmiis, hatta
calismamizda kullandigimiz bazi soy hatlarinda %3 tuz konsantrasyonunda yasayabilirlik
%0 olarak meydana gelmistir. Bu sonug¢ artan tuzun canl i¢in toksik etki yarattigindan

beklenen bir sonug olmustur (Stergiopoulos ve ark., 2009). Ayrica, D. melanogaster’in
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%?2 veya daha yiiksek tuz konsantrasyonlarinda larval gelisiminin yavasladigi ve larval

Oliimlerin arttig1 bilinmektedir (Dmitrieva ve ark., 2019).

Elde edilen bu sonuglarn iklimsel verilerle agiklanip agiklanmadigini anlamak igin
yapilan analizlerde aylik ortalama sicakliklarin yumurtadan pupaya gelisim siiresi ile
negatif ve istatistiksel olarak anlamli bir iligki i¢erisinde oldugunu gostermistir. Standart
kosullarda gelisim gosteren grup i¢in goriilen bu iliski daha yiiksek ¢evresel sicakliklarda
bulunan populasyonlarin daha hizli bir gelisim siiresi yoniinde se¢ilime ugradigi olarak
yorumlanabilir. Ghosh ve arkadaslar1 (2019) tarafindan gerceklestirilen bir deneysel
evrim calismasi farkl sicakliklarda 295 kusak boyunca gergeklestirilen se¢ilimin artan
sicaklikta daha kisa gelisim siiresi ile sonug¢landigini géstermistir. Bu bulgular ¢evresel
sicakligin gelisim stiresin lizerinde secilimsel bir faktor oldugunu dogrulamaktadir. Artan
sicaklik susuzluk toleransini arttirmakta, gelisim siiresini ise azaltmaktadir. Artan
susuzluk tolerans1 bakimindan 30 kusak boyunca se¢ilime ugratilan soylarda ise gelisim
stiresinin uzadig1r ve bu uzamanim larvanin igilincii instarindan kaynaklandigina dair
bulgular vardir (Gefen vd., 2006). Ergin donemde susuzluk i¢in yapilan se¢ilimin larval
donem fizyolojisini etkiledigi gorilmektedir. Gefen ve arkadaglarmin (2006) calismasi
susuzluk toleransi yiiksek olan soylarin gelisim siiresinin uzun olduguna isaret etse dahi
deneye aldigimiz soylarin standart kosullardaki gelisim siiresi ve susuzluk toleranslari

arasinda bir iliski bulunamamustir.

Cevre optimum kosullardayken (%0 tuz) pupasyona en hizli gegen ve metamorfozunu en
hizli tamamlayan populasyonlardan biri Camlihemsin iken, ortamda tuz bulunmasi
halinde olduk¢a yavas pupasyona gecmistir ve pupasyonu ge¢ tamamlamistir.
Camlihemsin, ¢ok nemli ve yagish bir bolge oldugu i¢in, populasyonun yasadigi cevrede
yiiksek tuz konsantrasyonlariyla kargilasmamis olmasi muhtemeldir ve bu nedenle tuza
bagli bir secilime maruz kalmamis olabilir. Sasirtict bir sekilde ortamda stres
olusturabilecek miktarda tuz bulundugunda (%3 tuz), Camlihemsin populasyonunun Y-
P yasayabilirliginin yiiksek oldugu goézlenmistir (Cizelge 4.6). Belki de tuzlu ortamda
yavas gelisim siiresi yasayabilirligini olumlu yonde etkileyen bir trade-off iligkisinden

kaynaklanmis olabilir.

Bu calismada kromozomal inversiyonlarin kuraklik ve kurakliga bagli streslerde bir
avantaj saglayip saglamadigi kuraklik bakimindan farkli bolgelerden toplanan

populasyonlarm inversiyon-fenotip iliskilerini inceleyerek anlasilmaya ¢alisilmistir. Soy
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hatlarmin In(2L)t, In(BR)K ve In(3R)Payne i¢in taranmig ama inversiyonlar1 homozigot
olarak tagiyan soy hatti sayis1 az oldugundan analizlerde inversiyon tasiyan (homokaryon

ve heterokaryon) soy hatlar1 birlestirilerek analizler gerceklestirilmistir.

In(3R)Payne inversiyonunu tasityan soy hatlarinin, standart kromozom dizilimine sahip
olan soy hatlarma gore, ortamda tuz miktar1 yuksekken (%3 tuz) pupasyonu tamamlama
(P-E) stiresinin daha uzun oldugu belirlenmistir (p=0.03). Ancak anlamlilik diizeyi ¢ok
yiiksek olmadigindan bu sonucun ileriki ¢aligmalar ile tekrar test edilmesi gerekmektedir.
Payne inversiyonunun kapsadigi bolgede yer alan lokuslarin 6nemi ve bu inversiyonun
bu tiirde evrimsel olarak korunmus olmas: ile enlemsel klin gdstermesi bu inversiyonu
lokal adaptasyon i¢in gii¢lii bir belirte¢ yoniinde Onerilmesine neden olmustur (Kapun
vd., 2016). Ancak ¢alismamizda 6l¢tiiglimiiz karakterler ve inversiyon frekansi arasinda
bir iligki ortaya konulamamustir. Diger taraftan gii¢lii bir rakimsal klin ortaya konmustur.
Bulgularimiz rakim arttik¢a inversiyonun frekansinin diistiigiinii géstermektedir. Rakim
ve Payne inversiyon frekansi arasindaki iliskiyi test eden ve Yesiloz populasyonunun da
bulundugu genis bir Avrupa Orneklemi ile gerceklestirilmis bir ¢alismada Payne
inversiyonu rakim ile anlamli bir iligski gostermemis, enlem ile giiclii bir iliski gostermistir
(Kapun vd., 2020). Onun disinda Payne inversiyonu ve rakim ile iliskisinin analiz edildigi
bir ¢alisma mevcut degildir. Ancak enlem arttik¢a frekansi diisen Payne inversiyonunun
rakim arttikga da frekansinin diismesi tutarli goriinmektedir ve inversiyonun giiglii bir

iklimsel se¢ilim altinda oldugunun bir gostergesidir.

IN(3R)K genel olarak ¢alistigimiz soylarda diisiik frekansta bulunmustur (79 soy hattindan
8 tanesi). Bu nedenle bu inversiyon ile yapilan analizlerin bazilar1 anlamli sonuglar
vermis olsa dahi kiigiik 6rneklem sayis1 nedeniyle degerlendirmenin dogru olmayacagi
diistiniilmistiir. Buna karsin yine populasyonlarda Payne gibi yiiksek frekansta bulunan
In(2L)t inversiyonu ile susuzluk toleransi arasinda anlamli bir iliski bulunmustur. Buna
gore In(2L)t inversiyonu bulunan soy hatlarinda susuzluk toleransinin artmis ve bu artis
ozellikle disilerde daha fazla olmustur. Anopheles gambiae’da bulunan 2La
inversiyonunun homokaryon durumda susuzluk toleransini arttirdigi (Fouet ve ark., 2012)
bilinmektedir. A. gambiae’da 2La inversiyon bdlgesinde yer alan lokuslarin D.
melanogaster genomu ile homolog olan genler (Cheng vd., 2012) arasinda In(2L)t
inversiyon bdlgesi icerisinde sadece bir gen bulunmaktadir. Bu gen transmembran lipid
tasinmayla iliskili olan CG17034 genidir. Anopheles ve Drosophila inversiyonlarinda

ortak bulunan bu lokusun susuzluk toleransiyla ilgili ortak bir mekanizmaya dahil olma

64



durumu olabilir. Bu lokus ayrica insanda alkol toleranstyla iliskili olan yiizlerce genden
birinin ortologudur. Bunun yani sira In(2L)t inversiyonu ile ortalama aylik sicaklik
arasinda pozitif anlaml bir iliski oldugu goriilmektedir. Kamping ve van Delden (1999)
In(2L)t inversiyonu heterozigot veya homozigot tasiyan soylarm, standart dizilime sahip
soylara nazaran yiiksek sicaklik sonrasi daha fazla yavrudol verdiklerini ve ergin oncesi
yasayabilirligin daha yiiksek oldugunu gdstermis, bu inversiyonun sicak stresi sonrasi
yasam Oykiist karakterleri bakimidan avantaj sagladigimi dnermistir. Farkli sicakliklarda
yapilan bir deneysel evrim ¢aligmasi ise 35 kusak sonra yiiksek sicakliklarda In(2L)t
frekansiin arttigin1 gostermis ve bu inversiyonu ozellikle heterozigot olarak tasiyan
soylarin yiiksek sicaklikta yasayabilirligi arttirdigimi gostermistir (van Delden ve
Kamping, 1989). Bulgularimiz bu sonuglari desteklemektedir ve inversiyonun yiiksek
sicakliklarda secilimsel bir avantaj sagladig1 yoniinde kanitlar sunmaktadir. Sonuglarimiz
bu avantajin yiiksek sicakliin bir sonucu olan susuzluk toleransinda da kendini

gosterdigini 6nermektedir.

In(2L)t frekansi en yliksek olan iki populasyon Camlihemsin ve Kulu’dur. Populasyonlar
iklimsel olarak olduk¢a farkli ¢evrelerden ama ortak olarak stresli ¢evrelerden
gelmektedir. Kulu oldukga kurak ve sicak ayrica besin miktar ve ¢esitliligi bakimindan
fakir bir ¢cevreden gelmektedir. Camlihemsin ise oldukga yagisli, nemli ve besin miktar
ve ¢esitliligi bakimindan fakir bir ¢evreden gelmektedir. Her iki populasyon besin
cesitliligi ve miktar1 bakimindan karsi karsiya kaldiklari strese In(2L)t frekansini
populasyonda yiiksek olmasinin nedeni olabilir mi? In(2L)t bdlgesi icerisinde bulunan
gen sayist oldukca fazladir. Ama genomun bu bdlgesinde bulunan genlerden bazilari
insiilin sinyal yolaginda yer alan &nemli genlerdir. Insiilin sinyal yolagi hem
metabolizma hem de viicut biylikligii ile yakindan iliskili bir yolaktir (deJong ve
Bochdanovits, 2003). Insiilin sinyal yolaginda olan Tor, chico ve Pten lokuslar1 In(2L)t
icerisinde bulunmaktadir. Tor lokusu besin sensorii olarak gorev almaktadir, chico ve
Pten ise viicut, organ ve hiicre biiyiimesi ile yakindan iligkili genlerdir. Ayrica In(2L)t
inversiyon bdlgesi igerisinde yer alan ama insiilin sinyal yolaginda gorevli olmayan o-
Gpdh geni ile inversiyon diginda, kirilma noktasma yakin olan Adh geninin vicut
biiytikliigi ile iliskili oldugu bilinmekte ve lipid depolanmasiyla da iliskili oldugu tahmin
edilmektedir (Delden ve Kamping, 1989; Van’t Lve vd., 2000; Weeks vd., 2002; deJong
ve Bochdanovits, 2003). Yani, bu iki populasyonda In(2L)t inversiyonunun oldukca

yuksek frekanslarda bulunmasi populasyonlara besin stresi ve hatta susuzluk ile basa
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¢ikmalar1 i¢in bir avantaj saglamis ve bu nedenle segilmis olma ihtimali kuvvetlidir. Bu
nedenle bu populasyonlarda inversiyon, adaptif karakterlerin polimorfizmiyle
iliskilendirilen, bir birim olarak kalitlanan (Huang vd., 2018; Jay vd., 2020; Thompson
ve Jiggins, 2014) ve lokal adaptasyonda etkili oldugu bilinen (Schwveer vd., 2014) bir

‘stipergen’ gorevi goriiyor olabilir.

Tiim bu veriler g6z 6niinde bulunduruldugunda, susuzluk toleransi siiresinin ve farkl tuz
konsantrasyonlarinda gelisim siiresinin, farkli ¢evresel kosullarda bulunan bes D.
melanogaster populasyonunda In(2L)t, In(3R)Payne ve In(3R)K inversiyonlariyla iliskili
olabilecegi hipotezi kurulmustur. Sonuglarimizda 6ne ¢ikan en 6nemli bulgularimizdan
biri susuzluk toleransi ile In(2L)t arasindaki olasi iligkidir. Viicut biiyiikligiiyle
iliskilendirilen bir fenotipik karakter olan susuzluk direnci (Wang ve ark., 2021) vicut
biiytikligi ile birlikte se¢ilime ugramis olabilir. Bu nedenle ileriki ¢aligmalarda susuzluk
direnci ile viicut buyiikligii de incelenerek literatiire katki saglanabilir. In(3R)Payne ile
rakim arasinda ¢ikan anlamli iliski de ytliksek rakim ve diisiikk rakim populasyonlari ile
gergeklestirilecek bir calisma ile genis bir 6rneklemle caligilarak bu sonucun test edilmesi

onemli olabilir.

Kiiresel iklim degisiminin neden oldugu ve uzun vadede kurakliga bagl olarak neden
olacagi tuzluluk artis1 ile canlilarin nasil bas edecegi bilinmemektedir. Adaptasyon
yetenegi ¢ok yiiksek olan Drosophila’dan elde ettigimiz bu sonuglar tuzlulugun lokal
adaptasyondan ¢ok populasyonun mevcut genetik varyasyonu ile iligkili olabilecegini
gostermektedir. Oldukca corak ve tuzlu habitatlarda bulunan Kulu ve Harran
populasyonlarinin tuzlu ortamda gelisim siiresi ve yasayabilirlik degerlerinin Yesiloz
veya Camlihemsin populasyonlarindan c¢ok farklilagmamasi bunun sonucu olabilir.
Durum bu ise tuz stresi ile baga ¢ikmak igin diger stres faktorlerinde oldugu gibi mevcut
genetik cesitliligin 6nemli bir kriter oldugu ve artan tuzlulugun ilk tehdit edecegi

canlilari genetik ¢esitliligi diisiik olan organizmalar olacagini diisiindlirmektedir.
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EKLER

Cizelge Ek1. Soy hatlarma ait esey ayr1 ortalama susuzluk toleransi siirelerini gosteren

betimleyici istatistikler.

; Soy Disiler Erkekler

opulasyon | gt N Stire Standart N Stire Standart
Sapma Sapma

YE YE1 99 14,8283 2,78495 100 11,0400 2,07885
YE YE11 96 18,3125 3,61666 99 13,9495 2,95329
YE YE15 100 15,9000 3,06660 99 11,5960 2,21737
YE YE17 395 19,1468 3,55646 397 14,3098 3,12730
YE YE29 97 19,9485 3,82800 100 12,9700 1,70238
YE YE34 100 18,8600 4,03525 89 13,7079 3,27942
YE YE4 100 23,1500 4,24591 98 17,3980 2,87449
YE YE10 100 22,1000 4,13289 96 16,0208 3,08128
YE YE23 99 15,8687 3,27217 100 11,2900 1,90849
YE YE27 99 14,1717 2,56762 100 11,3200 1,21339
YE YE28 99 15,7071 2,94248 102 12,6373 2,25937
YE YE30 99 19,5152 3,88446 100 15,4900 3,05007
YE YE31 99 22,3131 3,47189 98 15,6429 2,62521
YE YE32 100 16,5400 3,06634 100 12,9000 1,96176
YE YE5 98 22,6837 4,36622 97 16,6907 3,08005
CH CH1 99 17,2323 2,97208 100 12,9000 1,99747
CH CH10 100 15,0300 3,26739 99 11,3737 2,07800
CH CH11 98 17,1531 3,563291 100 12,6300 1,96255
CH CH12 100 18,5600 3,39137 100 13,5500 2,40107
CH CH13 59 14,4915 3,51535 49 14,1633 2,14425
CH CH14 99 18,4848 2,77512 99 14,1010 1,78711
CH CH15 100 13,1700 1,94913 98 10,6633 1,38433
CH CH16 90 13,2667 2,17648 60 10,7833 1,13633
CH CH17 100 15,8500 2,81545 100 11,8500 1,72548
CH CH2 97 18,1546 3,33648 98 12,2857 1,82762
CH CH20 87 15,4483 2,82332 97 11,6186 1,77625
CH CH21 97 18,2268 3,72912 98 14,1837 2,39564
CH CH3 99 22,3434 3,16602 99 14,2828 2,55567
CH CH4 100 15,2500 3,64144 100 11,8800 2,27982
CH CH5 99 18,0909 3,12361 98 12,4592 2,14028
CH CH6 100 15,8100 2,72917 100 12,0100 1,74943
CH CH7 100 20,5200 4,13040 100 13,8200 2,59518
CH CHS8 95 14,8737 3,34296 91 11,9890 1,98043
CH CH9 69 16,2609 3,13731 90 11,9000 2,27369
CHR CHR1 100 11,5800 2,34059 98 9,4898 1,86804
CHR CHR10 101 19,7426 2,97541 100 17,7000 2,84090
CHR CHR12 100 16,2600 3,02722 100 15,1800 2,19448
CHR CHR13 99 12,0101 2,81213 100 9,6800 1,75741
CHR CHR14 98 12,1735 2,80657 98 9,1531 1,72520
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Disiler Erkekler

Populasyon | Soy Hatt1 . Standart ) Standart
N Siire Sapma N Sire Sapma

CHR CHR2 100 15,6200 2,72208 100 13,0100 2,06703
CHR CHR3 100 14,1000 3,53768 98 11,4796 2,89767
CHR CHR4 98 12,7041 2,56145 98 11,0918 1,98493
CHR CHR5 99 15,0808 2,74299 96 11,5521 1,83458
CHR CHR7 98 15,2245 2,76029 100 11,9500 1,99684
CHR CHRS8 100 17,4400 2,72408 98 13,1327 2,12805
CHR CHR9 99 12,2525 1,91846 100 11,0800 2,09222
KU K1 98 21,6224 3,42374 98 16,3367 2,52796
KU K10 99 19,9899 3,92141 99 14,2121 2,74892
KU K11 97 23,5670 3,66261 97 15,8247 2,22210
KU K12 99 19,8384 4,49877 100 14,6500 2,90376
KU K13 98 19,4082 3,20385 99 14,0808 2,00854
KU K14 98 16,2755 4,40894 100 12,9900 2,30281
KU K15 96 18,3542 3,76404 100 12,8800 2,40067
KU K2 100 24,7300 4,40582 99 15,3030 2,70470
KU K3 99 20,3535 4,04645 99 14,5455 2,83661
KU K4 100 16,9400 3,68678 100 12,4900 2,61501
KU K5 100 17,9600 2,88472 100 13,7200 2,48259
KU K6 99 19,9798 4,24740 99 14,4646 2,74907
KU K7 99 22,1515 3,05181 99 14,3737 2,11209
KU K8 98 19,5102 4,59099 99 14,3939 2,48595
KU K9 98 18,9592 2,77663 89 14,3708 2,01912
HA HA1 99 18,6768 3,18424 100 12,5900 2,27012
HA HA10 98 13,2143 4,09488 100 8,6200 2,00394
HA HA12 99 19,8182 3,58387 99 16,0202 2,58323
HA HA13 97 18,8247 2,74625 99 14,5051 2,23321
HA HA14 100 14,1600 3,85002 100 12,2600 1,80695
HA HA15 100 14,6600 2,54741 100 12,6900 1,93163
HA HA2 88 14,2841 2,63900 100 10,8000 1,89630
HA HA3 100 16,4100 2,87481 100 12,3500 1,83883
HA HA4 99 16,1414 2,89972 101 13,4059 2,20081
HA HAS5 99 12,6162 3,94531 95 11,0316 2,56595
HA HAG 100 13,1700 2,97822 98 9,9898 1,38843
HA HA8 100 19,3500 5,06199 98 14,7959 2,72809
HA HA9 100 14,0200 3,08132 89 9,4607 1,82816
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Cizelge Ek2. Soy hatlarinin farkli tuz konsantrasyonlarinda yumurtadan pupaya (Y-P), esey ayr1 yumurtadan ergine (Y-E) ve pupadan ergine (P-

E) ortalama gelisim siiresi (dakika) ve standart sapma degerlerini, soy hatti sayilarinin (N) ortalama gelisim siiresinin betimleyici istatistiklerini

g0steren ¢gizelge.

Gelisim Siiresi (Dakika)
Yumurtadan Ergine
Yumurtadan Pupaya Pupadan Ergine
Populasyon | Soy Hatti | Doz Disiler Erkekler
N Gg_lisir_rl Standart N Ge_:_lisir_n Standart N Ge_:.lisir_n Standart N Ge“lisir_n Standart
Sdresi Sapma Saresi Sapma Suresi Sapma Suresi Sapma

YE YE1 0% | 100 | 8260,1800 | 147519170 | 53 | 14948,6981 | 1268,69010 | 46 | 14692,8913 | 868,81273 3 6703,1775 193,84647
YE YE10 0% 50 8061,1400 | 1097,94500 | 28 | 13802,5000 | 1217,45477 | 20 | 14484,8000 | 913,47996 3 6037,8028 232,67960
YE YE11 0% 79 8444,2911 1020,00337 34 14446,0882 860,41728 32 14799,3438 | 1149,00433 3 6142,5099 125,48586
YE YE15 0% 76 7921,6316 | 1062,85141 | 43 | 13975,3721 | 1169,76257 | 31 | 14099,1935 | 939,29308 3 6108,5949 125,32327
YE YE17_B1 0% 81 8212,9259 856,67515 39 | 13883,0769 | 907,12665 41 | 14304,7805 | 931,67133 3 5884,3529 264,61217
YE YE17_B2 0% 91 8224,5385 993,80936 47 | 14171,3830 | 635,90389 42 | 14479,5000 | 601,17102 3 6103,0667 92,78477
YE YE23 0% 61 8477,8033 | 1007,80621 | 26 | 15001,2308 | 930,93954 34 | 15116,2647 | 1084,78361 | 3 6596,0632 86,94978
YE YE27 0% 70 8029,1857 1326,74023 37 13450,6486 828,66681 25 14536,3200 | 1537,95735 3 5893,3885 351,15046
YE YE28 0% 73 7452,1233 700,77235 33 13450,2727 990,40472 31 13549,5806 579,89676 3 5990,7644 84,68324
YE YE29 0% 79 8800,7722 1082,13619 41 14834,9024 | 1013,45209 30 15140,5667 | 1178,22481 3 6184,3622 97,52631
YE YE30 0% 67 8225,8806 | 1233,18255 | 29 | 14512,3103 | 804,68220 32 | 15078,0313 | 1092,64788 | 3 6596,7008 111,90786
YE YE31 0% 76 8386,8816 1318,76336 35 14294,0000 889,41544 34 14648,6765 | 1036,91506 3 6063,4750 220,37435
YE YE32 0% 82 7549,4390 676,47208 40 14274,9750 731,10256 37 14429,6216 436,09029 3 6795,1515 43,22432
YE YE34 0% 87 8512,2874 1364,48956 45 14833,8889 1419,93862 40 15006,2500 981,18593 3 6221,3209 627,12702
YE YE35 0% 83 8722,9518 1229,36416 38 14736,7895 1240,02738 33 15256,1818 | 1188,43859 3 6247,4857 105,74522
YE YE4 0% 80 8448,0875 1266,93269 40 14599,8500 | 1129,91651 36 14467,0278 530,16609 3 6114,3949 235,64861
YE YES 0% 77 8108,0779 1155,92164 34 14090,9706 912,30828 40 14357,1500 652,13458 3 6135,5655 118,51315
CH CH1 0% 69 8511,3188 1658,49948 26 13557,0000 701,50581 23 14287,6522 649,23855 3 5551,2362 372,42307
CH CH10 0% 51 8883,3529 1823,85463 16 14588,9375 976,72626 23 15093,0870 | 1767,72936 3 5951,6190 76,37786
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Gelisim Siiresi (Dakika)

Yumurtadan Ergine

Yumurtadan Pupaya Pupadan Ergine
Populasyon | Soy Hatti Doz Digiler Erkekler
N Gg_lisil_rl Standart N Gfilisil_n Standart N Ge_zllisirp Standart N Ge.:llisirp Standart
Suresi Sapma Suaresi Sapma Suresi Sapma Suresi Sapma

CH CH11 0% 55 8099,9091 1012,82246 17 14325,4706 874,21473 33 14911,3030 1159,78965 2 6618,2843 239,23779
CH CH12 0% 62 8230,5968 1156,51725 25 14319,2800 986,71904 34 14681,5882 699,44507 3 6310,1847 303,50590
CH CH13 0% 31 8149,0968 1748,56302 11 13971,5455 776,82641 8 14343,2500 1146,40478 3 5949,2063 359,82401
CH CH14 0% 84 8086,3571 948,37511 43 14543,6047 766,10040 37 14555,0000 42297702 3 6456,4148 163,37665
CH CH15 0% 44 6715,1136 602,39994 26 12418,7308 590,64274 12 13347,7500 920,93955 3 5955,5178 96,58361
CH CH16 0% 53 8820,1698 1293,72109 29 14223,6207 490,87949 14 14330,3571 430,36864 2 5607,6595 122,27032
CH CH2 0% 73 7917,3973 663,74206 35 13903,8286 585,87308 29 14735,3103 1488,62768 3 5969,9672 308,30236
CH CH3 0% 71 8103,8873 1166,34099 30 13615,1667 783,24617 35 14504,8286 1164,02917 3 6000,7205 113,45535
CH CH4 0% 50 8332,8000 929,37095 24 14696,0000 682,68753 21 14402,0476 419,55232 3 6235,4887 178,24154
CH CH5 0% 74 7983,8919 1278,18901 33 13667,1515 999,73462 34 14211,9412 799,04750 3 5958,6727 198,61470
CH CH6 0% 46 7929,0652 834,80588 18 14034,1111 815,37785 20 14391,2500 816,13478 3 6298,7053 88,62169
CH CH7 0% 84 7551,6905 665,70711 41 13354,8049 609,60279 40 13647,1750 1406,33347 3 5945,5564 120,13801
CH CH9 0% 55 8635,9091 911,77617 27 14966,1111 722,82657 24 15344,5000 1045,76600 3 6521,5556 182,81300
CHR CHR1 0% 70 8260,6286 581,03000 42 14202,2143 602,40544 24 14481,0417 601,66996 3 6217,3080 398,98380
CHR CHR10 0% 73 8646,6438 913,53996 42 14509,1667 783,64399 28 14809,7857 716,04212 3 5967,7132 198,31320
CHR CHR11 0% 48 8887,3958 974,65227 20 15051,2000 1133,07400 12 15303,0833 668,66073 3 5966,4618 398,99099
CHR CHR12 0% 104 9574,5962 858,41482 49 15947,8571 755,91341 48 16429,8542 989,90790 3 6718,6104 56,83035
CHR CHR13 0% 72 8632,6944 1510,24160 34 14128,1765 988,65009 25 14370,1600 1178,22828 3 5604,2100 110,87711
CHR CHR14 0% 77 8377,1039 850,72074 40 14343,9750 1177,13214 34 14663,2059 1026,98056 3 6064,3141 138,73199
CHR CHR3 0% 58 8234,7931 1310,27233 26 14319,6154 1477,56294 27 13603,5185 663,72297 3 5753,8713 195,57230
CHR CHR4 0% 72 7902,2639 762,79248 43 14017,1395 809,14828 29 14311,2414 730,17198 3 6244,5926 130,63668
CHR CHR5 0% 74 7449,2973 922,08557 38 13228,9474 498,10229 35 13814,9714 840,69066 3 5889,7662 252,65223
CHR CHRG6 0% 76 9053,5263 1089,11338 40 14805,9250 760,51290 26 15049,7692 878,12092 3 5830,7505 219,69292
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Gelisim Siiresi (Dakika)

Yumurtadan Ergine

Yumurtadan Pupaya Pupadan Ergine
Populasyon | SoyHatti [ Doz Digiler Erkekler

N Gg_lisil_rl Standart N Gfilisil_n Standart N Ge_zllisirp Standart N Ge.:llisirp Standart

Suresi Sapma Suresi Sapma Suresi Sapma Suresi Sapma
CHR CHR7 0% 91 8263,8462 917,41380 55 14253,2545 878,57313 35 14551,7143 696,65345 3 6033,1853 60,26735
CHR CHR8 0% 42 8955,0000 1460,44210 22 15635,5000 1365,13707 15 15046,3333 1118,36626 3 6290,5079 578,20726
CHR CHR9 0% 93 8914,4624 1358,83208 43 15180,6977 1214,96099 43 15532,5349 1290,81160 2 6215,7040 44,96630
KU K10 0% 76 8391,1842 1413,14515 34 144459118 591,89124 34 14720,9412 1249,11768 3 6206,3314 275,03932

KU K12 0% 84 9043,6548 1354,26523 37 15117,4054 815,23325 34 15185,5000 891,95003 2 6248,4845 ,93110
KU K13 0% 72 7819,5417 1138,25619 24 14156,2917 1003,51380 39 14293,0513 944,95823 3 6187,2746 115,65064
KU K14 0% 73 7832,0548 750,65431 37 13485,9459 704,06968 35 14058,4000 914,45294 3 6497,3389 153,87783
KU K15 0% 33 7131,9091 751,24078 18 12719,7222 279,42542 13 13202,4615 1143,44994 3 5808,0256 227,40132
KU K1F 0% 51 7501,5294 611,65364 27 13738,0370 894,18383 21 13913,8095 565,63130 3 5806,5641 172,60012

KU K2 0% 51 7612,3137 946,89584 31 13627,8710 1202,00166 17 13950,8235 522,33278 3 6126,1271 9,69620
KU K3 0% 66 8328,5152 1528,63707 30 14197,6667 1253,21177 31 14277,6129 634,83025 3 5637,4283 186,42072
KU K4 0% 81 8176,1728 1204,39841 38 13701,2105 730,76647 31 14167,5484 975,74795 3 5721,2474 87,36321
KU K5 0% 77 8253,9091 1398,91524 29 14367,2759 731,18148 43 14447,7907 986,87095 3 6181,0273 30,94672
KU K6 0% 73 8239,7397 1314,48079 39 14376,2308 1470,79487 31 14619,5806 1372,58325 3 6244,6862 59,47703
KU K7 0% 69 8178,5507 1269,49188 32 14334,3750 1071,50045 28 14528,1429 1107,48168 3 6237,1244 174,84080
KU K8 0% 50 7939,7200 1144,11565 27 14395,1852 898,85624 22 15067,4545 977,83569 3 6590,9003 165,48561
KU K9 0% 89 8590,8539 847,20898 39 14736,6410 892,06462 47 15067,8723 899,59898 3 6366,8124 143,62185
HA HA1l 0% 44 7918,3182 713,98237 25 14179,2000 566,63988 18 14452,8889 341,69214 3 6396,3059 160,40880
HA HA10 0% 67 8415,2388 1132,57759 33 14609,0909 898,84493 24 14995,7500 655,99292 3 6430,0644 203,11477
HA HA12 0% 44 8194,1818 1329,48049 24 13933,2500 830,53578 15 14224,0667 780,16330 3 5900,4968 194,11839
HA HA13 0% 81 7679,9136 819,37260 35 13320,0000 610,89491 42 13819,3810 804,86781 3 5925,1303 109,37672
HA HA15 0% 51 7967,8824 718,28211 27 14047,7778 863,89553 18 14527,3333 868,27916 3 6330,0141 174,11398
HA HA2 0% 35 8028,8000 979,84827 10 13901,9000 861,88353 19 14032,0526 641,16617 3 5979,0707 382,06017
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Gelisim Siiresi (Dakika)

Yumurtadan Pupaya

Yumurtadan Ergine

Pupadan Ergine

Populasyon | Soy Hatti Doz Digiler Erkekler
N Gg_lisil_rl Standart N Gfilisil_n Standart N Ge_zllisirp Standart N Ge.:llisirp Standart
Suresi Sapma Suresi Sapma Suresi Sapma Suresi Sapma

HA HA3 0% 67 8293,5970 915,28944 29 14212,7931 815,67852 33 14489,0303 820,09548 3 6058,9455 73,24168
HA HA4 0% 23 8825,9130 1792,27955 5 14815,0000 1616,08215 6 14228,3333 470,34696 2 5605,7143 375,77675
HA HA5 0% 63 8198,3492 943,68280 34 14172,9412 692,20731 24 14486,0417 1069,89664 3 6081,7103 164,96984
HA HAG 0% 84 8707,3690 1111,31640 46 14732,8696 780,13921 30 14893,8000 901,20744 3 6243,5802 348,90458
HA HAS8 0% 43 8203,5349 1533,40282 18 14637,3333 1008,59868 18 14810,6667 905,28416 3 6517,6330 49,34746
HA HA9 0% 69 8493,4638 924,38438 36 14776,0556 761,92729 30 14788,1000 855,25210 3 6295,6699 103,99943
YE YE1 2% 82 13118,0000 2112,28744 32 20123,7500 1553,41183 42 19656,7619 954,24698 3 6893,1852 274,36431
YE YE10 2% 21 13396,2857 1677,40744 6 20041,3333 1623,09959 10 19835,7000 1114,62979 3 6442,9683 502,02471
YE YE11 2% 61 12786,8033 2726,99975 29 18974,7931 1379,76347 19 19073,2632 1125,16976 3 6575,2732 192,38237
YE YE15 2% 57 14159,1404 2696,71737 22 20738,5000 1802,91163 28 20038,6429 1941,68947 3 6307,9727 869,48125
YE YE17_B1 2% 71 12748,5915 1591,88828 37 19735,1622 1929,57434 27 19270,3704 872,41663 3 6778,9335 210,66721
YE YE17_B2 2% 75 14119,0400 3089,99662 32 20169,1250 1647,11276 27 20084,8519 1365,94523 3 6442,1638 449,78289
YE YE23 2% 20 15285,8500 3314,78051 7 21474,4286 1977,38690 7 20685,5714 2543,83987 3 6432,8571 922,70344
YE YE27 2% 39 12941,1538 2016,71286 15 19093,0667 1811,33832 16 19534,7500 1393,71568 2 6190,9441 984,75745
YE YE28 2% 52 14320,3077 2564,80950 17 21092,0588 2028,60948 15 20546,1333 2735,32301 3 6547,1880 373,25131
YE YE29 2% 22 17269,5909 3436,16760 6 22879,3333 2414,64280 4 23849,2500 2424,15571 3 6659,7917 147,81525
YE YE30 2% 19 13152,6316 1760,98682 7 20585,8571 1724,15462 10 20113,1000 1863,19316 2 6960,5000 361,33157
YE YE31 2% 33 13889,0606 2169,16853 13 21075,5385 1752,05444 16 19828,0625 1426,79924 3 6451,7917 329,06989
YE YE32 2% 38 13241,9737 2499,53697 11 20742,2727 1951,30967 22 19673,0909 1180,00674 3 6802,2674 629,83004
YE YE34 2% 69 12823,2899 3196,36063 31 19186,9355 2173,94810 27 18848,8889 2527,10641 3 6470,9504 333,26717
YE YE35 2% 39 14138,1026 2261,99523 17 20972,4118 1252,36801 12 19417,7500 1837,20257 3 6121,4498 287,68557
YE YE4 2% 57 15608,2807 3443,74494 21 21708,0476 2516,61027 23 21901,8261 2804,52726 3 6521,7970 163,21329
YE YES 2% 49 13403,5714 2431,98295 25 20133,2000 1619,78540 19 20014,5789 2733,02755 3 6699,0892 276,31908
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Gelisim Siiresi (Dakika)

Yumurtadan Ergine

Soy Hatti Doz Yumurtadan Pupaya Pupadan Ergine
Populasyon Disiler Erkekler
N Gg_lisil_rl Standart N Gfilisil_n Standart N Ge_zllisirp Standart N Ge.:llisirp Standart
Suresi Sapma Suresi Sapma Suresi Sapma Suresi Sapma

CH CH1 2% 36 13723,9444 2380,83147 14 193445714 2072,79955 10 20478,0000 1598,23131 3 6007,6131 1362,53441
CH CH10 2% 27 15438,4815 3168,39501 10 21303,4000 1548,78068 4 20102,5000 1536,07411 3 5574,0842 1025,84837
CH CH11 2% 43 13946,9767 2398,76686 11 19782,3636 1468,82976 21 20598,2381 1924,49523 3 6403,9536 904,25352
CH CH12 2% 52 16125,7308 3171,10972 13 21641,2308 2287,68588 12 21579,0000 2320,95078 3 5647,4140 820,57743
CH CH13 2% 25 17594,9200 4054,43574 10 21941,6000 1809,97312 4 23649,0000 2527,10163 2 5197,5000 1125,47829
CH CH14 2% 40 14856,4000 1884,17519 16 21649,3750 1715,66092 12 20889,1667 934,83473 3 6523,7695 477,74362
CH CH15 2% 28 13114,8929 2553,29428 9 19349,0000 1855,75241 11 19438,5455 1221,65776 3 6042,6667 1413,61255
CH CH16 2% 38 13762,4211 2653,32227 13 20398,4615 2214,61436 11 20304,0000 2318,15901 2 5943,3333 89,56686
CH CH2 2% 31 14930,9355 3240,43271 12 21110,3333 1971,10469 13 21044,3846 2218,77814 3 6796,4901 547,08984
CH CH3 2% 50 14325,5000 2111,70200 16 20451,0625 2072,89776 16 21380,0000 2062,25100 3 6862,0068 329,13896
CH CH4 2% 41 14583,3415 1929,36161 18 21994,9444 1855,20018 13 20715,7692 1291,39880 3 6832,5397 423,38513
CH CH5 2% 38 12969,3684 144417468 11 19842,3636 1624,81219 17 19345,5294 1116,80952 3 6553,5596 371,69720
CH CH6 2% 43 14096,8372 2886,81463 7 19924,8571 1215,75689 15 20973,4000 1211,44647 3 6584,9567 955,63894
CH CH7 2% 61 13249,1803 2507,07552 24 19567,4167 2245,59238 27 19864,3333 1901,66577 3 6687,0170 426,89280
CH CH9 2% 41 16628,4878 3559,30505 10 23073,2000 1465,26780 15 21879,7333 1818,24529 3 6724,6364 213,10772
CHR CHR1 2% 62 13466,8710 1864,39773 22 19846,1364 1243,49359 19 20185,4211 1852,56733 3 6536,6821 200,00386
CHR CHR10 2% 46 11999,8261 2519,53021 12 18329,5833 1532,86152 24 18327,7083 1276,14997 3 6229,3290 409,41550
CHR CHR11 2% 22 20215,6818 3484,88986 4 24952,2500 3583,72854 - - - 1 6240,0000 -
CHR CHR12 2% 73 14644,2466 1251,65718 30 21540,3000 1436,30244 26 21351,3846 1101,60716 2 6869,4354 259,41684
CHR CHR13 2% 43 13676,1395 2814,93816 12 20103,0000 2027,96100 13 19372,7692 1279,88269 3 6364,5714 186,68494
CHR CHR14 2% 42 13832,7143 2331,40370 12 19629,3333 1134,60312 16 20395,0000 1818,60342 3 6441,0769 152,16520
CHR CHR3 2% 40 13049,7250 2620,96608 15 19790,0000 2385,80112 15 18973,7333 999,29893 3 6338,4103 491,94266
CHR CHR4 2% 36 13021,7500 1706,42579 13 19699,5385 1711,11848 12 19163,5000 1233,35054 3 6463,8597 224,60568
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Gelisim Siiresi (Dakika)

Yumurtadan Ergine

Yumurtadan Pupaya Pupadan Ergine
Populasyon | SoyHatti | Doz Digiler Erkekler
N Gg_lisil_rl Standart N Gfilisil_n Standart N Ge_zllisirp Standart N Ge.:llisirp Standart
Suresi Sapma Suresi Sapma Suresi Sapma Suresi Sapma

CHR CHR5 2% 68 14355,6618 2072,16337 26 21469,0385 2395,63068 18 20120,1111 1454,72516 3 6579,3542 278,67755
CHR CHR6 2% 33 15099,0000 1813,92959 14 21295,3571 1925,77535 12 21390,5833 1002,60565 3 6218,9167 804,54882
CHR CHRY 2% 55 15116,8545 2831,55386 23 21295,6087 1405,56558 21 21258,8095 1254,67062 3 6328,9824 660,41072
CHR CHRS8 2% 36 14301,3889 2613,14742 12 20911,7500 2146,53383 17 20762,0588 1718,42411 2 6355,8214 794,33345
CHR CHR9 2% 70 15682,4143 2040,87720 16 21915,8750 1716,14816 18 21811,0556 1518,78142 3 6107,3439 333,32703
KU K10 2% 19 17128,2105 4054,26459 3 22070,6667 1817,82297 3 21030,6667 1597,49846 3 5621,5933 647,73408
KU K12 2% 28 16089,1786 3418,63504 7 20978,0000 805,06832 12 21403,5000 2023,99908 3 5842,0000 1611,98387
KU K13 2% 50 14024,2800 3087,90118 21 20121,8571 2287,31205 17 21191,5882 2530,75367 3 5647,8571 921,93000
KU K14 2% 63 12548,0476 1975,98825 25 19544,3600 1577,90969 30 18935,4333 1691,32025 3 6870,5000 347,45623
KU K15 2% 45 12889,3778 2496,06613 14 19727,4286 1811,96271 24 18775,5000 975,87940 3 6660,1780 276,51561
KU K1F 2% 28 15987,1071 2891,95632 7 20637,5714 1954,35137 12 23117,9167 3021,02170 3 6287,4892 330,80493
KU K2 2% 42 12547,8810 1696,21897 16 20525,3750 2138,64973 21 19130,6667 1318,13832 3 7140,2145 336,95317
KU K3 2% 30 15590,2667 5455,52851 7 19672,0000 1068,75301 11 21210,1818 1630,91102 3 6298,0873 456,94823
KU K4 2% 43 12518,3023 2517,92797 16 19420,5000 1850,37567 19 18219,0000 1561,92225 3 6267,0278 70,22072
KU K5 2% 57 14005,2456 1955,67053 24 21087,8750 2081,59780 27 20859,7407 2192,02568 3 6918,5644 309,02350
KU K6 2% 45 13033,5556 1950,63324 21 19667,8571 2005,63056 13 19991,9231 2281,69303 3 6775,7391 53,69843
KU K7 2% 27 14309,7778 2911,12571 8 20416,2500 2122,97983 12 20678,6667 2722,50684 3 6097,5397 1390,76808
KU K8 2% 41 14832,7805 3160,65656 14 21980,5000 1820,12678 17 20280,7059 1210,58342 3 6903,8989 534,65885
KU K9 2% 24 16047,0000 3598,34255 9 22002,4444 1524,67440 6 19964,0000 1844,38933 2 5319,1429 148,29039
HA HA1l 2% 38 15472,6842 2150,82703 13 22420,0000 1972,38113 15 21713,2667 1192,48914 2 6417,9988 94,96823
HA HA10 2% 52 14243,5577 2811,28203 13 21289,3077 2000,73038 23 19965,7826 1387,87267 3 6339,3750 325,41380
HA HA12 2% 17 15048,5882 2284,22999 4 21079,7500 765,91008 9 21340,1111 1690,74891 3 6053,3333 1245,36474
HA HA13 2% 47 11958,8936 1730,48439 20 18973,0500 1722,88300 17 18583,4706 1873,25232 3 6828,8366 186,26205

92




Gelisim Siiresi (Dakika)

Yumurtadan Pupaya

Yumurtadan Ergine

Pupadan Ergine

Populasyon | Soy Hatt Doz Digiler Erkekler
N Gg_lisil_rl Standart N Gfilisil_n Standart N Ge_zllisirp Standart N Ge.:llisirp Standart
Suresi Sapma Suresi Sapma Suresi Sapma Suresi Sapma

HA HA15 2% 48 12456,5000 3088,66296 23 19307,1739 2603,57607 15 18476,2000 1495,50217 3 6517,9165 289,05253
HA HA2 2% 18 15750,2222 3118,80393 6 20986,0000 1327,78718 5 20524,8000 2524,72953 3 5428,5317 324,77361
HA HA3 2% 40 13345,0500 2701,28225 15 20059,6000 2009,02925 20 19431,1000 1235,35339 3 6705,8911 277,91736
HA HA4 2% 15 11579,0000 3426,56356 - - - 3 19730,0000 244461592 3 5633,3333 1094,41004
HA HAS5 2% 28 15349,3214 2522,86110 5 20503,0000 779,13734 8 19931,7500 1,38873 2 5549,7222 353,16055
HA HAG 2% 61 15450,6557 2985,98899 24 23171,5000 2711,10273 28 20782,5000 1446,90890 3 6568,1193 392,48826
HA HA8 2% 30 14879,1333 2649,28723 4 20728,2500 1405,37572 8 20128,3750 1145,93205 2 6119,5000 249,60869
HA HA9 2% 40 13875,2000 2749,20153 13 19682,7692 1538,31413 22 20345,1364 1592,11253 3 6292,5298 991,12104
YE YE1 3% 48 14589,5208 2171,50746 27 21365,4074 1505,01271 15 21935,8000 1961,22546 2 6509,2094 594,37467
YE YE10 3% 7 14642,1429 2033,24695 3 21521,0000 3860,88228 3 21102,3333 681,86240 3 6810,0000 807,63544
YE YE11 3% 31 14695,4516 2086,66113 12 20338,5833 1588,58150 9 21168,2222 2455,85391 3 6164,7285 347,24846
YE YE15 3% 6 15004,0000 1469,23749 3 22502,0000 1667,96523 3 21226,0000 2194,19393 3 7035,0000 324,19130
YE YE17_B1 3% 40 14846,2000 2587,30684 19 21872,8421 1871,58071 14 20105,5714 2277,75668 3 6431,9216 299,97336
YE YE17_B2 3% 28 16613,2857 4219,22609 7 22190,8571 1818,11857 12 21164,0000 2213,40495 3 6021,5124 631,74334
YE YE23 3% 7 18256,4286 3747,94574 3 22688,0000 692,82032 - - - - - -

YE YE27 3% 18 14162,4444 2316,25444 7 20176,0000 1822,92622 5 20514,4000 1914,78323 3 6193,7143 1028,86710
YE YE28 3% 19 17338,0000 2746,71638 4 22834,5000 1403,65345 5 23758,4000 2089,59142 3 5636,5714 1385,22772
YE YE29 3% 7 17479,1429 4513,07118 2 19978,5000 277,89297 - - - - - -

YE YE30 3% 10 14229,8000 2688,07948 - - - 4 20206,0000 1384,94813 2 6950,5000 437,69910
YE YE31 3% 8 15970,0000 2047,01650 - - - 5 22518,8000 2157,51494 - - -

YE YE32 3% 12 15295,7500 2133,77464 4 22440,5000 2311,29423 4 21660,5000 1079,59267 3 6740,0000 236,39797
YE YE34 3% 44 14210,4091 2465,28956 18 21778,1111 2420,45156 21 20039,3333 1792,10799 3 6615,4762 276,89637
YE YE35 3% 19 16156,1579 2883,39315 5 21736,6000 1717,88032 5 20873,6000 855,59821 3 5264,9167 1154,57461
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Gelisim Siiresi (Dakika)

Yumurtadan Ergine

Yumurtadan Pupaya Pupadan Ergine
Populasyon | Soy Hatt Doz Digiler Erkekler
N Gg_lisil_rl Standart N Gfilisil_n Standart N Ge_zllisirp Standart N Ge.:llisirp Standart
Suresi Sapma Suresi Sapma Suresi Sapma Suresi Sapma

YE YE4 3% 16 19230,3125 3458,46657 4 26455,5000 2971,99490 7 24108,0000 1522,44748 3 5521,5833 553,53381
YE YE5 3% 39 14766,6923 2039,82822 20 21373,6500 1937,83586 13 21284,3077 1544,10953 3 6561,7436 180,58847
CH CH1 3% 26 15334,4231 1883,44340 14 22533,3571 2300,95551 6 21973,5000 1317,34836 3 7005,3333 124,02150
CH CH10 3% 12 16990,0000 4243,44294 5 21958,2000 3768,98086 - - - - - -

CH CH11 3% 35 15045,5143 1752,14941 13 21128,0000 1574,63567 11 21863,1818 998,31566 3 6465,3753 279,89394
CH CH12 3% 21 17476,1429 3387,23974 8 23248,8750 1893,37359 4 22289,2500 3094,91846 3 6021,1111 95,58785
CH CH13 3% 17 18024,6471 2946,10741 7 22651,5714 1445,04739 - - - 3 5108,8889 435,24365
CH CH14 3% 18 17250,5556 3327,44354 5 23902,2000 2179,41384 3 22864,6667 3095,85616 3 6928,0000 365,90709
CH CH15 3% 22 15583,2273 1966,32754 9 22127,1111 1791,13340 11 22006,9091 2247,33640 3 6193,5238 1055,86043
CH CH16 3% 23 16366,3043 2222,60360 7 23715,2857 2056,99495 5 22534,2000 2351,71229 3 7007,5556 650,87474
CH CH2 3% 29 16056,7931 2106,07294 10 22469,8000 1816,79228 6 21491,3333 1320,99034 3 6261,4596 1118,05633
CH CH3 3% 18 16487,1667 3487,33175 4 23414,5000 2246,35713 5 21719,8000 3196,39996 2 6344,8571 960,45304
CH CH4 3% 22 17383,0455 2335,83898 7 24759,7143 2169,90704 3 24063,0000 723,99793 2 7216,6667 374,76659
CH CH5 3% 5 13854,6000 149451858 - - - 4 20947,0000 1812,16059 3 7231,6667 131,56114
CH CH6 3% 26 16070,5385 2659,64939 3 20179,6667 1397,66961 9 21825,6667 1310,03979 3 5412,5549 508,13745
CH CH7 3% 29 15526,3448 2807,30332 12 21859,9167 2836,22542 10 22299,2000 1903,23519 3 6747,0130 704,91190
CH CH9 3% 20 17968,5500 2404,12559 5 24447,2000 2599,31399 5 24062,8000 2108,40632 2 6918,3750 389,79261
CHR CHR1 3% 17 16747,7059 1508,17861 6 22666,6667 1948,42641 4 23715,7500 1289,83342 3 6304,2322 132,61348
CHR CHR10 3% 22 14989,2727 2025,60042 9 21929,3333 2053,50006 8 21295,3750 1464,41397 3 6589,2121 535,94034
CHR CHR11 3% 9 20617,7778 5093,96903 2 23098,5000 ,70711 2 24177,5000 168,99852 1 5600,0000 -
CHR CHR12 3% 22 17766,7273 2729,48911 4 22746,2500 1179,68255 5 24320,0000 1676,89221 4 6261,0150 948,79531
CHR CHR13 3% 30 15603,9667 2176,16880 9 21677,7778 1932,13171 6 22001,0000 1494,80032 3 5869,2308 778,79102
CHR CHR14 3% 17 16428,8235 294453707 6 21522,3333 2212,29308 4 23164,0000 2871,76694 3 5985,4545 1104,85630
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Gelisim Siiresi (Dakika)

Yumurtadan Ergine

Yumurtadan Pupaya Pupadan Ergine
Populasyon | SoyHatti | Doz Digiler Erkekler
N Gg_lisil_rl Standart N Gfilisil_n Standart N Ge_zllisirp Standart N Ge.:llisirp Standart
Suresi Sapma Suresi Sapma Suresi Sapma Suresi Sapma

CHR CHR3 3% 29 14673,5517 2501,71632 10 20385,8000 2032,51742 12 20773,3333 1683,52073 3 5705,9596 536,89106
CHR CHR4 3% 7 14789,4286 2002,57000 4 20379,7500 895,50037 - - - 3 5898,3333 1212,85132
CHR CHR5 3% 22 17174,5000 2105,88115 9 23665,1111 1601,66089 2 22701,0000 0,00000 3 6651,1746 219,00499
CHR CHR6 3% 11 18486,9091 2277,67375 3 25176,3333 771,28486 4 24249,2500 1716,92018 3 6832,7500 469,60509
CHR CHRY 3% 22 18174,7727 1955,50176 6 23759,5000 1095,14889 4 23322,5000 1097,02826 3 5485,8968 264,44622
CHR CHRS8 3% 17 14660,7647 2622,21027 7 21453,7143 1711,49084 6 20281,3333 1497,94535 3 6223,8095 535,25758
CHR CHR9 3% 24 17077,5833 2965,67408 3 22096,0000 691,09478 5 22895,0000 1429,17039 3 6347,3377 1314,23864
KU K10 3% 8 17894,0000 3297,83323 2 22154,0000 1016,81955 - - 3 6408,7500 738,25279
KU K12 3% 17 16831,2941 3356,91363 - - 8 21239,3750 1354,77103 2 4410,0000 127,27922
KU K13 3% 34 15862,2647 3611,12853 9 21467,3333 2510,27922 12 21780,5833 2264,35909 2 5375,5000 204,35386
KU K14 3% 45 14205,5778 2214,36265 15 20620,6000 1634,81213 16 19901,3125 1017,10804 3 6227,1484 678,19874
KU K15 3% 17 15248,8824 2334,71826 4 22956,5000 3217,07616 6 22286,0000 2381,08799 3 6126,9353 216,88755
KU K1F 3% 16 17068,3750 2398,08387 6 23191,1667 1343,65091 5 22399,0000 2078,29678 2 6820,0000 820,24387
KU K2 3% 27 14543,0741 2724,12388 12 20509,3333 1637,42455 8 20930,5000 2849,38645 3 6217,9394 745,98075
KU K3 3% 7 19928,1429 6185,84657 2 23051,0000 2044,95281 - - - 2 5840,0000 91,92388
KU K4 3% 33 15960,9394 1774,48679 21 23049,1905 2044,37114 4 21296,7500 1949,38510 3 6776,4600 344,57319
KU K5 3% 31 16545,0323 2840,03028 6 21434,6667 2295,97872 12 22094,0000 1718,64841 2 6630,9083 198,47309
KU K6 3% 12 14173,0000 2179,73059 3 19702,3333 827,86372 4 19588,7500 1311,80420 3 4733,6667 1345,39226
KU K7 3% 21 16180,5714 2192,05779 7 22708,5714 2103,82928 9 22905,0000 2716,65764 3 6783,1190 281,78431
KU K8 3% 22 17648,7273 3150,61846 4 22903,0000 680,00147 9 23382,5556 1684,63691 3 6734,0000 627,11721
KU K9 3% 7 17956,7143 2802,67061 3 21796,0000 1440,00104 - - - 2 4710,0000 212,13203
HA HA1l 3% 7 19219,2857 2442,24178 2 23821,0000 1032,37590 - - - - - -

HA HA10 3% 30 16093,4333 3451,81395 7 22527,2857 1533,01976 5 21198,0000 1134,61976 3 6586,6667 947,69897
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Gelisim Siiresi (Dakika)

Yumurtadan Ergine

Yumurtadan Pupaya Pupadan Ergine
Populasyon | Soy Hatti | Doz Digiler Erkekler
Gelisim Standart Gelisim Standart Gelisim Standart Gelisim Standart
N L N L N L N Lo

Suresi Sapma Suresi Sapma Suresi Sapma Suresi Sapma
HA HA12 3% 37 13962,4865 1864,27350 13 20115,0000 1363,11255 14 20112,0000 1241,12666 3 6129,5268 82,91890
HA HA13 3% 34 14668,1765 2843,42511 13 20603,7692 1407,41839 9 20110,6667 1499,40046 3 5884,5377 801,43825
HA HA15 3% 15 16107,6667 3745,17455 4 20999,0000 2834,76701 5 21389,4000 861,79974 3 5970,6667 1207,45241
HA HA2 3% 8 15580,7500 1751,43074 2 23104,5000 2059,80205 2 21628,0000 2088,79343 3 7035,0000 968,14255
HA HA3 3% 17 17285,2353 3935,23475 4 22216,5000 2465,72457 5 22979,4000 1664,50602 3 6530,5714 717,03154
HA HA4 3% 18 14154,1667 2425,64471 4 21168,2500 1761,23941 5 19713,0000 1898,88322 3 5654,1667 699,77824
HA HAS 3% 8 16036,5000 1319,14290 2 23038,5000 1755,74614 - - - 2 5725,0000 544,47222
HA HAG 3% 18 18204,1667 2661,01277 5 27430,8000 1439,50016 9 23671,0000 1479,21626 3 6661,1429 368,03017
HA HA8 3% 7 14790,5714 3687,29715 - - - 3 20550,6667 831,67321 - - -
HA HA9 3% 24 15532,0000 2126,41540 8 21952,1250 1878,67829 10 22234,0000 1781,90928 3 6612,4762 347,47842
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Cizelge EK3. Soy hatlarinin farkli tuz konsantrasyonlarinda yumurtalardan gelisen pupa ve ergin sayilari ile yiizde olarak yasayabilirliklerini ve

soy hatlarinin genotipini gdsteren ¢izelge.

Yasayabilirlik
Y-P Y-E P-E
Populasyon | Soy Hatti

0% 2% 3% 0% 2% 3% 0% 2% 3%

CHR CHR1 58% 51% 14% 56% 29% 8% 96% 57% 59%
CHR CHR3 48% 33% 24% 43% 25% 19% 91% 75% 79%
CHR CHR4 60% 30% 6% 60% 21% 3% 100% 69% 57%
CHR CHR5 63% 57% 18% 61% 38% 9% 96% 68% 50%
CHR CHR6 63% 28% 9% 55% 22% 6% 87% 79% 64%
CHR CHR7 77% 46% 18% 75% 37% 10% 98% 80% 55%
CHR CHRS8 37% 30% 14% 31% 24% 11% 84% 81% 76%
CHR CHR9 78% 58% 20% 73% 28% 8% 94% 49% 38%
CHR CHR10 61% 38% 18% 58% 31% 15% 96% 80% 82%
CHR CHR11 43% 18% 8% 28% 5% 3% 65% 29% 44%
CHR CHR12 87% 61% 18% 82% 47% 8% 94% 7% 43%
CHR CHR13 60% 36% 25% 49% 22% 13% 82% 60% 50%
CHR CHR14 64% 35% 14% 62% 23% 8% 96% 67% 59%
HA HA1 37% 32% 6% 36% 24% 3% 98% 76% 43%
HA HA2 29% 15% 8% 24% 9% 3% 83% 61% 44%
HA HA3 56% 33% 14% 52% 29% 8% 93% 88% 53%
HA HA4 20% 13% 15% 9% 6% 8% 46% 47% 56%
HA HAS5 53% 23% 7% 48% 17% 3% 92% 71% 38%
HA HA6 70% 51% 15% 65% 45% 12% 93% 89% 78%
HA HA8 36% 25% 6% 30% 10% 3% 84% 40% 43%
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Yasayabilirlik

Y-P Y-E P-E
Populasyon | Soy Hatt1
0% 2% 3% 0% 2% 3% 0% 2% 3%
HA HA9 58% 33% 20% 55% 29% 15% 96% 88% 75%
HA HA10 56% 43% 25% 48% 30% 11% 87% 69% 43%
HA HA12 37% 14% 31% 33% 11% 23% 89% 76% 76%
HA HA13 68% 39% 28% 64% 31% 18% 95% 79% 65%
HA HA15 43% 38% 12% 38% 32% 8% 90% 83% 71%
YE YE1 84% 68% 40% 84% 63% 35% 100% 91% 88%
YE YE4 67% 47% 13% 63% 38% 9% 95% 80% 69%
YE YES 64% 41% 33% 62% 37% 28% 96% 90% 85%
YE YE10 42% 18% 6% 40% 13% 5% 96% 76% 86%
YE YE11 64% 50% 26% 50% 43% 18% 78% 87% 68%
YE YE15 63% 48% 5% 62% 43% 5% 97% 91% 100%
YE YE17 72% 60% 28% 71% 52% 22% 99% 86% 78%
YE YE23 51% 17% 6% 50% 12% 3% 98% 70% 57%
YE YE27 58% 33% 15% 52% 27% 10% 89% 82% 67%
YE YE28 61% 43% 16% 55% 30% 8% 90% 69% 47%
YE YE29 67% 18% 6% 61% 8% 2% 91% 45% 29%
YE YE30 56% 16% 8% 51% 14% 4% 91% 89% 50%
YE YE31 64% 28% 7% 58% 24% 4% 91% 88% 63%
YE YE32 68% 32% 10% 64% 28% 7% 94% 87% 67%
YE YE34 73% 58% 37% 71% 48% 33% 97% 84% 91%
YE YE35 69% 33% 16% 59% 24% 8% 86% 74% 53%
CH CH1 58% 30% 23% 42% 20% 18% 2% 67% 78%
CH CH2 65% 34% 24% 53% 22% 13% 82% 63% 55%
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Yasayabilirlik

Y-P Y-E P-E
Populasyon | Soy Hatt1
0% 2% 3% 0% 2% 3% 0% 2% 3%
CH CH3 59% 42% 14% 54% 27% 8% 92% 64% 53%
CH CH4 42% 34% 18% 38% 26% 8% 92% 76% 45%
CH CH5 62% 32% 4% 56% 23% 4% 91% 74% 100%
CH CH6 38% 35% 22% 32% 22% 10% 83% 62% 46%
CH CH7 70% 51% 24% 68% 43% 18% 96% 85% 76%
CH CH8 46% 34% 17% 43% 21% 8% 93% 61% 50%
CH CH10 43% 23% 10% 33% 13% 4% 76% 56% 42%
CH CH11 46% 36% 29% 43% 28% 20% 95% T7% 69%
CH CH12 52% 43% 18% 49% 21% 10% 95% 48% 57%
CH CH13 28% 21% 14% 17% 16% 8% 61% 76% 53%
CH CH14 70% 33% 15% 67% 23% 7% 95% 70% 44%
CH CH15 37% 23% 18% 33% 18% 17% 89% 75% 91%
CH CH16 44% 32% 19% 36% 20% 10% 81% 63% 52%
KU K1F 43% 24% 13% 40% 16% 9% 94% 66% 69%
KU K2 43% 35% 23% 40% 32% 17% 94% 90% 74%
KU K3 58% 23% 6% 52% 16% 3% 89% 68% 43%
KU K4 68% 36% 28% 58% 30% 21% 86% 84% 76%
KU K5 64% 48% 26% 60% 43% 15% 94% 91% 58%
KU K6 61% 38% 10% 58% 28% 7% 96% 76% 67%
KU K7 58% 23% 18% 51% 17% 13% 88% 74% 73%
KU K8 43% 34% 18% 41% 26% 12% 96% 76% 67%
KU K9 74% 20% 6% 2% 13% 3% 97% 67% 57%
KU K10 66% 16% 7% 57% 5% 3% 86% 32% 38%
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Yasayabilirlik

Y-P Y-E P-E
Populasyon | Soy Hatti
0% 2% 3% 0% 2% 3% 0% 2% 3%
KU K11 70% 25% 14% 60% 17% 8% 86% 67% 53%
KU K12 60% 42% 28% 53% 32% 17% 89% 76% 59%
KU K13 62% 53% 38% 60% 46% 26% 97% 87% 69%
KU K15 28% 38% 14% 26% 33% 8% 94% 87% 59%
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